




Estudio de la variabilidad 
morfoagronómica de una colección 















Universidad Nacional de Colombia 
Facultad de Ciencias Agrarias, Escuela de Posgrados 









Estudio de la variabilidad 
morfoagronómica de una colección 











Tesis o trabajo de investigación presentada(o) como requisito parcial para optar al título de: 











Línea de Investigación: 
Genética y Fitomejoramiento  
 
 
Universidad Nacional de Colombia 
Facultad de Ciencias Agrarias, Escuela de Posgrados 












A Juanita, María Camila y Juan José por ser 
 portadores de luz en momentos de oscuridad,  
voces permanentes de aliento, fuentes  
 inagotables de amor.  





A mis padres y a mi hermano, eternamente gracias.  
















A Dios por la vida y por darme esta oportunidad. 
 
A las directivas de la Federación Nacional de Arroceros en cabeza del gerente general, 
Doctor Rafael Hernández Lozano, así como al Fondo Nacional del Arroz. 
 
A la Doctora Patricia Guzmán y su equipo de trabajo en la subgerencia técnica de la 
Federación Nacional de Arroceros por el respaldo técnico, operativo y económico brindado 
para sacar adelante este trabajo. 
 
Al personal administrativo y científico del Fondo Latinoamericano de Arroz Riego (FLAR), 
así como a la división de estadística del Proyecto Arroz del Centro Internacional de 
Agricultura Tropical (CIAT). 
 
A la Universidad Nacional de Colombia Sede Bogotá y, particularmente, al personal docente 
y administrativo de la Facultad de Ciencias Agrarias. 
 
Al Doctor Gustavo Adolfo Ligarreto, profesional admirable, por su apoyo incondicional 
tanto en el ámbito académico, como en el plano personal. Gracias por su honestidad y 
permanente disposición para escuchar y direccionar las inquietudes a lo largo de este trabajo. 
 
A los profesores Carlos E. Ñústez, Sandra E. Melo y Teresa Mosquera por compartir sus 
valiosos conocimientos y experiencias. Indudablemente, estos constituyeron un aporte 
fundamental para el desarrollo de este trabajo.  
Introducción 2 
 
A mis compañeros Ivon Magaly Arcila, Leidy Paola Delgadillo y Diego Chiguachí. Gracias 
por compartir momentos de alegría, de presión, de tristeza y de incertidumbre. Llevo en mi 
parte de ustedes y, más que eso, ustedes conservan mi gratitud y amistad. 
 
Al Doctor Miguel Diago Ramírez, antes subgerente técnico de la Federación Nacional de 
Arroceros, profesional íntegro y persona honorable, todo un referente. 
 
A mis compañeros de trabajo y, sobre todo, grandes amigos y colegas, Natalia Espinosa, 
Ricardo Perafán, Nelson Amézquita. Agradezco a la vida por compartir con ustedes y por 
sus invaluables consejos. 
 
A todas las personas que tuvieron que ver con el desarrollo de esta investigación.  
 
 
     
Resumen 
Para aprovechar el potencial del recurso genético incluido en la colección de trabajo del 
programa nacional de mejoramiento de arroz, resulta fundamental su valoración para rasgos 
de interés agronómico en ambientes. Este trabajo se desarrolló con el fin de caracterizar la 
colección referida en tres ambientes colombianos buscando determinar su variabilidad 
morfoagronómica. Se estudiaron 192 genotipos y cuatro testigos bajo un diseño de bloques 
aumentados, evaluando 29 descriptores en total, 15 cualitativos y 14 cuantitativos. Los 
experimentos se sembraron por trasplante en el primer semestre de 2015, en Montería, 
Saldaña y Villavicencio, utilizando ocho bloques con 28 genotipos conformando 224 
parcelas de 7,5 m2 cada una, para un total de 1680 m2 por localidad. La estimación de los 
componentes de varianza y el cálculo del coeficiente de repetibilidad, definieron las 
variables longitud de panícula, altura de planta, peso de mil granos, centro blanco y 
contenido de amilosa como las de menor efecto ambiental en su expresión. El análisis de 
componentes principales mostró que los primeros cinco componentes explicaron el 70% de 
la variación total, definiendo las variables relacionadas con rendimiento, calidad industrial 
y apariencia de grano, como las de mayor asociación. El análisis de agrupamiento mostró la 
existencia de variabilidad agronómica en la colección, reflejada en la conformación de siete 
grupos. 29 accesiones fueron propuestas como progenitores potenciales dadas sus 
características agronómicas sobresalientes con relación a la media y desviación estándar 
para variables específicas en cada uno de los siete grupos. 
 
Palabras clave: Recursos genéticos, fitomejoramiento, fenotipo, ambiente, características 













In order to exploit the potential of genetic resource included in the Colombian national rice 
breeding program work collection, its assessment in environments for agronomic traits is 
paramount. This study was developed in order to characterize all the accessions in three 
Colombian environments with the purpose of describing the morphoagronomic variability 
in the collection. 29 rice descriptors, 15 qualitative and 14 quantitative, were evaluated for 
192 breeding lines and four check genotypes under an augmented block design. The field 
experiments were sowed by the transplant method in the localities of Monteria, Saldaña and 
Villavicencio between April and May 2015. The field experiment was composed by 8 blocks 
with 28 plots of 7.5 m2 each, for a total area of 1680 m2 at each location. Variables were 
estimated with the aid of variance components and repeatability coefficient. Panicle length, 
plant height, 1000-grain weight, grain opacity and amylose content were found as the traits 
with less environmental influence for its expression. The principal component analysis 
showed that first five components explained 70% of total variability. The variables with 
greater association were those related with yield, industrial quality, and grain appearance. 
Cluster analysis showed there is agronomic variability in the work collection. This was 
demonstrated by the conformation of seven groups according to differential expression of 
accessions for studied traits. 29 genotypes were purposed as potential progenitors based on 
their conspicuous agronomic performance, this was shown by the mean and standard 
deviation for each of the seven groups.   
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El arroz cultivado es considerado generalmente como una gramínea anual semiacuática, 
aunque en los trópicos esta puede sobrevivir como perenne, que produce nuevos tallos o 
rebrotes después de la cosecha. En su madurez, la planta de arroz presenta un tallo principal 
acompañado de varios tallos secundarios o macollas. Cada tallo productivo posee una 
inflorescencia terminal llamada panícula. La altura de planta oscila aproximadamente entre 
0,4 metros y más de 5 metros en algunos arroces flotantes, de acuerdo a la variedad y las 
condiciones ambientales. Las etapas morfológicas del arroz se dividen, de modo general, en 
fase vegetativa y reproductiva (GRiSP, 2013).    
 
Según Pandey et al. (2010), el arroz es uno de los cultivos más ampliamente distribuido en 
el planeta, constituyéndose además como la actividad agrícola de mayor importancia para 
la población pobre. Lo anterior en vista de que esta especie suministra el 27% de las calorías 
en los países con bajos y medianos ingresos.  
 
El arroz es producido en un amplio rango de localidades y variadas condiciones climáticas 
que involucran áreas con alta humedad hasta desiertos muy secos. De igual modo, las zonas 
de cultivo del cereal varían ampliamente en lo que respecta a parámetros climáticos como: 
a) temperaturas promedio (desde los 17°C en algunas regiones de Japón, hasta los 33°C en 
Pakistán); b) altitud sobre el nivel del mar (desde los cero metros en las costas y deltas, hasta 
los 2600 metros en las montañas de Nepal); c) radiación solar (25% del valor teóricamente 
óptimo para la especie en Myanmar y Tailandia, hasta el 95% en localidades de Egipto y 
Sudán) (GRiSP, 2013).   
 
Los mayores rendimientos de arroz han sido obtenidos tradicionalmente en cultivos 
sembrados principalmente en dos grandes regiones. La primera de ellas abarca las áreas 
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ubicadas en zonas de altas latitudes que presentan condiciones de mayor duración del día, 
acompañadas por la implementación de técnicas de agricultura intensiva. La segunda región 
involucra las latitudes bajas que poseen alta radiación solar y noches frescas. De acuerdo a 
lo anterior, en las dos zonas mencionadas destacan el suroccidente de Australia, norte de 
California, sur de Brasil, Uruguay y el delta del Nilo (GRiSP, 2013). 
 
En algunas áreas, como el sur de Asia, el cultivo se desarrolla en parcelas pequeñas 
utilizando grandes cantidades de mano de obra. En otras regiones, como Australia y Estados 
Unidos, este se lleva a cabo en grandes explotaciones con la mayor tecnología y un alto 
gasto de combustibles fósiles. Los contrastes en el tamaño y tipo de explotación del cultivo 
de arroz radican principalmente en aspectos geográficos, económicos y sociales (GRiSP, 
2013).  
 
De acuerdo con Lu et al. (2012) y Pandey et al. (2010), existe amplia evidencia arqueológica 
en torno a que la domesticación del arroz ocurrió entre las regiones medias y bajas del río 
Yangtze en el sur de China hace alrededor de 7000 a 8000 años. Lu et al. (2012) señalan 
que durante dicho proceso se conformaron dos subespecies genéticamente distintas de la 
especie Oryza sativa, las cuáles son denominadas como Índica y Japónica. Londo et al. 
(2006) mediante estudios de genotipado demostraron que las subespecies en mención 
comparten al genotipo silvestre Oryza rufipogon como ancestro común, del cual conservan 
distintos fragmentos genómicos. Lo anterior indica que la domesticación de las dos 
subespecies ocurrió de manera independiente en ambientes ecogeográficos distintos a lo 
largo de la región china antes descrita.     
 
Por otro lado, Lu et al. (2012) manifiestan que para las dos subespecies la selección ha 
mantenido las introgresiones que contienen los alelos de mayor valor agronómico.   
 
En lo que corresponde a la dispersión del arroz (Oryza sativa), Pandey et al. (2010) plantean 
que una vez se domesticó en China, este se difundió por otras zonas de Asia de donde migró 
a Europa posiblemente durante la expedición de Alejandro Magno a la India en el siglo IV 
antes de Cristo. Más recientemente, a finales del siglo XV e inicios del siglo XVI los 
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colonizadores españoles y portugueses introdujeron este cereal en América Latina. En ese 
mismo sentido, el primer registro del cultivo de arroz en América del Norte data del año 
1685 en la región que en la actualidad corresponde a Carolina del Sur en los Estados Unidos. 
Se estima que el cereal llegó a esta región transportado por esclavos africanos.  
 
Con relación a su taxonomía, Garris et al. (2006) basados en estudios de estructura genética 
han propuesto una división más profunda al interior de la especie Oryza sativa. Esta 
contempla cinco subpoblaciones genéticamente distintas: Índica, Aus, Japónica de 
templado, Japónica tropical y aromático. Adicionalmente, según Acevedo et al. (2006), el 
arroz pertenece a la División: Angiospermae, Clase: Monocotyledoneae, Orden: 
Glumiflorae, Tribu: Oryzeae, Familia: Poaceae (gramineae), siendo las especies cultivadas: 
Oryza sativa L. y Oryza glaberrima Steud, ambas de reproducción autógama, diploides con 
2n=24 cromosomas. El género Oryza tiene más de 24 especies silvestres que crecen en 
regiones inundadas, semi-sombreadas y bosques en el sureste asiático, Austria, África, Sur 
y Centro América. 
 
Chang (2003) citado por Acevedo et al. (2006), concluye que la especie O. sativa tiene un 
número básico de cromosomas de (X=12), mientras que el genoma diploide (2n=24), es 
considerado relativamente pequeño cuando es comparado con cualquier otro genoma 
estudiado, al contar con 430 millones de pares de bases; aproximadamente 50% del genoma 
está compuesto de secuencias repetitivas. 
 
Con relación al área sembrada, producción y consumo en el mundo, según datos de la FAO 
en 2015, la producción mundial de arroz en el año 2013 alcanzó las 740.902.532 toneladas. 
Así, el arroz se constituyó como el segundo cereal más producido después del maíz 
(1.018.111.958 toneladas), superando incluso al trigo (715.909.258 toneladas) por escaso 
margen.  
 
En el contexto continental, de acuerdo con datos de la misma entidad, Asia fue el mayor 
productor del grano alcanzando el 90,6% de la producción mundial, seguido por América 
con el 4,9%, África con el 3,9%, Europa en cuarto lugar con el 0,5% y Oceanía cerrando 
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con el 0,2%. Vale la pena mencionar que, en la región de las Américas, América del Sur 
contribuyó con el 3,3% de la producción mundial.  
 
En lo que se refiere a los cultivadores del grano, Pandey et al. (2010) plantean que en el 
contexto global se estima que para ese año existían 144 millones de familias de agricultores 
arroceros, cifra que supera a la de cualquier otro cultivo en el mundo.     
 
En lo que respecta al área sembrada, producción y consumo en Colombia, de acuerdo a la 
Superintendencia de Industria y Comercio (SIC) en 2012, en el país el arroz es el tercer 
producto agrícola en extensión después del café y el maíz, representando el 13% del área 
cosechada en 2011. El primer eslabón en su producción es la siembra y cosecha del arroz 
paddy verde por parte de los agricultores, el cual constituye la materia prima de todo el 
proceso industrial desarrollado por los molinos; esta actividad, deja como principal producto 
el arroz blanco y subproductos como la cascarilla, la harina y el arroz partido. De esta forma, 
la demanda de arroz paddy verde la realizan de manera directa los molinos con el fin de 
transformarlo en arroz blanco, y posteriormente comercializarlo a nivel nacional, en 
formatos de bulto, arroz a granel o a través de las marcas propias. 
 
En lo referente al número de agricultores dedicados a la producción de arroz en Colombia, 
para el año 2007 la cifra ascendió a 21.800 de acuerdo al III Censo Nacional Arrocero 
(2008). Del total mencionado, 12.414 productores ejercían su actividad de manera 
mecanizada.  
 
El área total sembrada en el país durante 2014 correspondió a 372.806 hectáreas (Ha) según 
datos publicados por DANE y FEDEARROZ en las Encuestas Nacionales de Arroz 
Mecanizado realizadas en los dos semestres del año 2014. Los departamentos con mayor 
área sembrada en el año citado fueron en su orden Tolima (95.095 Ha), Casanare (95.018 
Ha), Meta (39.763 Ha) y Huila (29.224 Ha), mientras que en el resto del país (Bajo Cauca, 
Costa Norte, Santanderes y otros departamentos de las zonas Centro y Llanos) se sembraron 
113.706 Ha del cereal.  
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Por otro lado, en lo que respecta al área cosechada del grano durante 2014 se evidenció que 
fueron recolectadas en total 376.124 Ha en el país. Los departamentos con mayor área 
cosechada fueron Tolima (100.309 Ha), Casanare (92.060 Ha), Meta (39.738 Ha) y Huila 
(29.315 Ha). En el resto del país (Bajo Cauca, Costa Norte, Santanderes y otros 
departamentos de las zonas Centro y Llanos) se cosecharon 114.702 Ha del grano.  
 
La producción de arroz en el país, tomando como referencia las Encuestas Nacionales de 
Arroz Mecanizado efectuadas en los dos semestres del año 2014, ascendió en total a 
2´051.167 toneladas (Ton) del grano. Los departamentos que lideraron la producción del 
grano fueron Tolima (657.974 Ton con un rendimiento promedio de 6,56 Ton/Ha), Casanare 
(479.789 Ton con un rendimiento promedio de 5,21 Ton/Ha), Huila (200.643 Ton con un 
rendimiento promedio de 6,84 Ton/Ha) y Meta (192.635 Ton con un rendimiento promedio 
de 4,85 Ton/Ha). En el resto del país (Bajo Cauca, Costa Norte, Santanderes y otros 
departamentos de las zonas Centro y Llanos) se cosecharon 520.126 Ton del cereal 
alcanzando un rendimiento promedio de 4,53 Ton/Ha.  
 
En lo que corresponde al consumo de arroz en el ámbito nacional, de acuerdo a la Encuesta 
Nacional de Arroz Mecanizado del Semestre I de 2014, en los hogares colombianos que 
consumen arroz, para el año 2013, el consumo promedio semanal fue de 5,8 libras por hogar 
y 1,6 libras por persona. De acuerdo a lo anterior, se infiere que el consumo medio per cápita 
en Colombia para el año 2013 estuvo en torno a 41,6 kilogramos del cereal, con lo cual el 
consumo total del país en dicho año se estimó en 1´941.329,6 toneladas del cereal.  
 
Finalmente, en el contexto económico, según datos de la SIC (2012), el cultivo del cereal 
representó el 11% del volumen de la producción agrícola nacional y en términos monetarios, 
representó el 7,68% de la actividad agrícola y el 3,9% del total agropecuario. 
 
Un punto central para el mejoramiento genético del arroz tiene que ver con el hecho de que 
el aumento de los rendimientos del cereal ha representado históricamente la mayor parte del 
crecimiento en la producción a nivel mundial. Sin embargo, esta tendencia se ha 
desacelerado en los últimos años a tasas por debajo de la tasa de crecimiento poblacional. 
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Además, el aumento de la superficie cultivada hoy en día es mucho más lento de lo que fue 
en el pasado, lo cual se explica en el hecho de que las tierras más adecuadas para el arroz ya 
están bajo cultivo. En consecuencia, Pandey et al. (2010) señalan que será un reto aumentar 
el crecimiento del rendimiento en el futuro con el fin de lograr alimentar a una población 
cada vez mayor a precios asequibles para los pobres. Esta meta aún no se ha logrado como 
lo demuestra el gran número de personas en todo el mundo que todavía se encuentran en 
estado de desnutrición. 
 
En ese sentido, el principal reto actual y futuro de la agricultura se centra en generar una 
base sólida que permita alcanzar la seguridad alimentaria de la creciente población mundial 
en un contexto de variabilidad y cambio climático. Esto ha llevado a los investigadores de 
los programas de mejoramiento de especies como el arroz (Oryza sativa L.) a tomar acciones 
encaminadas hacia la generación de materiales élite con rasgos de interés prioritarios como 
mayor potencial de rendimiento y adaptación a las condiciones medioambientales antes 
descritas. 
 
Uno de los aspectos fundamentales para cumplir con los objetivos planteados se basa en la 
idea de que tanto la exploración como el uso eficiente de los recursos genéticos de una 
especie permiten encontrar variantes que, mediante procesos de fitomejoramiento, facilitan 
la adaptación a necesidades y condiciones cambiantes, haciendo posible la agricultura 
sostenible en los diferentes ambientes de producción. De acuerdo a ello, los recursos 
genéticos de una especie vegetal constituyen la materia prima con la que los fitomejoradores 
producen nuevos cultivares. 
 
Según el Instituto Internacional para Investigación en Arroz (IRRI por sus iniciales en 
inglés), la identificación de germoplasma de arroz promisorio con rasgos de interés 
constituye una actividad que reviste gran importancia en el mejoramiento de la especie. Lo 
anterior en vista de que el potencial genético de las accesiones es evaluado sobre la base de 
su expresión fenotípica en los ambientes objetivo, bajo los tipos de estrés de interés (IRRI, 
2014). 
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La colección de germoplasma de arroz bajo estudio constituye una importante reserva de 
recursos genéticos para el programa de mejoramiento de la Federación Nacional de 
Arroceros de Colombia y por tanto para el país. A pesar de que la colección descrita ha sido 
utilizada como fuente de genes en procesos de mejoramiento, actualmente se cuenta con 
poca información relacionada con su constitución genética y con el nivel de variabilidad 
morfoagronómica de sus accesiones. Por esta razón, es claro que el potencial de la colección 
de estudio aún no ha sido explotado de manera eficiente.  
 
De acuerdo a lo anterior, resulta fundamental desarrollar un estudio de caracterización 
morfoagronómica con el fin de determinar la expresión de los caracteres de alta 
heredabilidad en distintos ambientes para distinguir, de modo fácil y rápido, los fenotipos y 
agrupar las accesiones. La caracterización minuciosa de la colección permitirá el uso futuro 
de los materiales correspondientes con mayor soporte informativo para avanzar de manera 
más eficaz en los procesos del Programa Nacional de Mejoramiento de Arroz. 
 
La situación descrita implica aumentar la eficiencia en el uso de los recursos genéticos 
disponibles con miras a superar los resultados alcanzados hasta ahora. De acuerdo a lo 
anterior, el conocimiento detallado del recurso genético ofrecería información valiosa para 
el proceso de mejoramiento de la especie. Ello constituiría un aporte significativo, desde el 
mejoramiento genético, para la generación de resultados que contribuyan para la 
sostenibilidad de la actividad arrocera, así como para la seguridad alimentaria del país. 
 
Sin embargo, no basta con tener un número alto de accesiones almacenadas si no se cuenta 
con información confiable relacionada con la expresión fenotípica de cada uno de los 
materiales. De hecho, desde el punto de vista del fitomejorador es clave determinar el nivel 
de variabilidad (i.e. morfoagronómica, genética, bioquímica) disponible en la colección de 
interés. Una de las vías para lograrlo es el análisis de la información obtenida mediante la 





De acuerdo a lo anterior, este trabajo se desarrolló con el fin de caracterizar una colección 
colombiana de arroz (Oryza sativa L.) en tres ambientes colombianos buscando determinar 
su variabilidad morfoagronómica. Lo anterior mediante la valoración de descriptores 
morfoagronómicos en las localidades de Montería, Saldaña y Villavicencio y el uso de 
técnicas de análisis multivariado para la clasificación de las accesiones en grupos definidos, 
utilizando los descriptores cuantitativos más discriminantes. 
 
Los resultados obtenidos en la investigación se han organizado en el presente documento en 
tres artículos. Cada capítulo corresponde a un artículo con el que se buscó dar alcance a cada 






Objetivo general  
Caracterizar una colección colombiana de arroz (Oryza sativa L.) en tres ambientes 
colombianos con el fin de determinar su variabilidad morfoagronómica. 
 
Objetivos específicos 
Caracterizar la colección de estudio utilizando descriptores morfoagronómicos en las 
localidades de Montería, Saldaña y Villavicencio. 
 
Determinar el efecto de los componentes genético y ambiental, en la expresión del conjunto 
de variables en estudio a través del cálculo del coeficiente de repetibilidad para los 
descriptores cuantitativos en los tres ambientes de evaluación.  
 
Clasificar las accesiones de la colección bajo estudio en grupos definidos utilizando los 






1. Caracterización morfoagronómica de una 
colección de arroz (Oryza sativa L.) en tres 
ambientes del trópico colombiano. 
1.1 Resumen 
La colección de germoplasma de arroz en estudio constituye una importante reserva de 
recursos genéticos que debe estudiarse de manera completa para optimizar su uso eficiente 
en las actividades del programa nacional de mejoramiento genético de la especie. Este 
trabajo se desarrolló con el fin de caracterizar la colección utilizando 29 descriptores 
morfoagronómicos, para así, determinar las accesiones destacadas. Se estudiaron 192 
genotipos y cuatro testigos en tres localidades, usando como diseño experimental bloques 
aumentados. Los experimentos se sembraron por trasplante, contando con ocho bloques, 
cada uno con 28 genotipos, para un total de 224 parcelas de 7,5m2 cada una en cada 
localidad. El análisis estadístico permitió identificar genotipos con atributos cualitativos 
sobresalientes para variables específicas en las tres localidades. Con relación a las variables 
cuantitativas, el análisis de varianza para los testigos replicados presentó valores 
significativos para la mayoría de variables evaluadas. El análisis de los datos ajustados por 
el efecto de bloque para las líneas experimentales comparado con el promedio del mejor 
testigo mediante la Prueba de t (DMS; p ≤ 0,05), permitió detectar en cada localidad 
genotipos promisorios iguales o superiores a los testigos. 
1.2 Palabras clave 
Recursos genéticos, fitomejoramiento, fenotipo, evaluación, características agronómicas. 
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1.3 Introducción 
Según datos de la FAO (2015), la producción mundial de arroz en el año 2013 alcanzó las 
740.902.532 toneladas. Así, el arroz se constituyó como el segundo cereal más producido 
después del maíz (1.018.111.958 toneladas), superando incluso al trigo (715.909.258 
toneladas) por escaso margen. El análisis a nivel continental, de acuerdo a datos de la misma 
entidad, muestra que Asia fue el mayor productor del grano alcanzando el 90,6% de la 
producción mundial, seguido por América con el 4,9%, África con el 3,9%, Europa con el 
0,5% y Oceanía cerrando con el 0,2%. En la región de las Américas, América del Sur 
contribuyó con el 3,3% de la producción mundial.  
 
El aumento de los rendimientos ha representado históricamente la mayor parte del 
importante crecimiento en la producción de arroz a nivel mundial. Sin embargo, esta 
tendencia se ha desacelerado en los últimos años a tasas por debajo de la tasa de crecimiento 
poblacional. Además, el aumento de la superficie cultivada hoy en día es mucho más lento 
de lo que fue en el pasado. En consecuencia, será un reto aumentar el crecimiento del 
rendimiento en el futuro con el fin de lograr alimentar a una población cada vez mayor a 
precios asequibles para los pobres (Pandey et al, 2010). La situación descrita, sumada a un 
escenario ambiental cambiante y cada vez más complejo, ha llevado a los investigadores de 
los programas de mejoramiento a tomar acciones encaminadas hacia la generación de 
materiales mejorados con rasgos de interés prioritario como mayor potencial de rendimiento, 
uso eficiente de los recursos y adaptación a las condiciones medioambientales adversas.  
 
Uno de los aspectos fundamentales para cumplir con los objetivos planteados se basa en el 
concepto de que tanto la exploración como el uso eficiente de los recursos genéticos de una 
especie permiten encontrar variantes que, mediante procesos de fitomejoramiento, facilitan 
la adaptación a necesidades y condiciones cambiantes, haciendo posible la agricultura 
sostenible en los ambientes de producción. Por tanto, la identificación de germoplasma de 
arroz promisorio con rasgos de interés constituye una actividad que reviste gran importancia 
en el mejoramiento de la especie. Lo anterior sobre la base de que el potencial genético de 




las accesiones es evaluado de acuerdo a su expresión fenotípica en los ambientes objetivo, 
bajo los tipos de estrés de interés (IRRI, 2014). 
 
El arroz cuenta con un amplio número de bancos de genes alrededor del planeta, los cuáles 
conservan una gran cantidad de la diversidad genética presente en las especies del género 
Oryza (Guimaraes, 2009). Según la FAO (2011), para el año 2010 se contaba con 176 bancos 
de genes en todo el mundo, los cuales almacenaban en total 773.948 muestras de arroz 
distribuidas entre especies silvestres, razas nativas, cultivares antiguos y líneas de 
mejoramiento principalmente. La colección más grande en ese momento era la del Instituto 
Internacional de Investigación en Arroz (IRRI, por su sigla en inglés) que en esa fecha 
contaba con 109.136 accesiones. Estas cifras indican que, si bien se cuenta con una amplia 
base genética para desarrollar actividades de investigación en mejoramiento genético, es 
necesario avanzar en procesos de caracterización del germoplasma preservado. Esto con 
miras a utilizar de manera eficiente del abundante recurso genético almacenado.  
 
La colección de germoplasma de arroz estudiada constituye una importante reserva de 
recursos genéticos para el programa de mejoramiento de la Federación Nacional de 
Arroceros de Colombia y, por tanto, para el país. A pesar de que la colección descrita ha 
sido utilizada como fuente de genes en procesos de mejoramiento, no hay estudios sobre la 
variabilidad morfoagronómica de la colección que sirvan como base para orientar de mejor 
manera las actividades del programa nacional de mejoramiento. Por esta razón, es claro que 
el potencial de la colección analizada aún no ha sido explotado de manera eficiente. En esa 
medida, resulta fundamental la caracterización morfoagronómica de las accesiones con 
miras a aumentar el conocimiento del potencial productivo de la colección. De acuerdo a lo 
anterior, los objetivos de este trabajo fueron caracterizar la colección de estudio en tres 
ambientes del país utilizando descriptores morfoagronómicos, y determinar las accesiones 
más destacadas con relación a los testigos para las variables más relevantes en cada 
ambiente. 
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1.4 Materiales y métodos  
1.4.1 Material vegetal y localidades de evaluación 
Los 196 genotipos utilizados en el estudio hacen parte de la colección de progenitores del 
programa nacional de mejoramiento de FEDEARROZ. Del total de líneas en estudio, cuatro 
fueron utilizadas como testigos, la línea avanzada FA495-5-2-A2-1A-1A-8-M, y las 
variedades Fedearroz 67, FL Fedearroz 68 y Fedearroz 174. La Tabla 1 muestra en detalle 
los genotipos de la colección. 
 
TABLA 1. Genotipos que conforman la colección de estudio. 
Acc.  Genotipo Acc.  Genotipo Acc.  Genotipo 
1 Altamira 7 28 CT22045-7P-1SR-4P-1SR 55 Fedearroz 473 
2 Arroz Pana 29 CT22176-2P-3SR-2P-1SR 56 Fedearroz 50 
3 Bogotano 30 CT22687-4P-5SR -4P 57 Fedearroz 60 
4 Cardi 70 31 CT9145-21-5P-1-MI-F8-1P 58 Fedearroz 67 1 
5 Careto 32 CT9145-21-5P-1-MI-F8-3P 59 Fedearroz 733 
6 Cheverito 33 ECA-5 60 Fedearroz Caracolí 
7 CNARR4949-8B-BM85-15-1P 34 F-60-57 61 Fedearroz Chicalá 
8 Cola de vaca 35 F-733-66 62 Fedearroz Lagunas 
9 Colombia XXI 36 FA336-1-1-5V-MA 63 Fedearroz Mocarí 
10 CT11032-2-4-3T-3P-3P-1X 37 FA366-4-2-A1-1A-3-M 64 Fedearroz Tana 
11 CT11981-2-2-3-6 38 FA495-5-2-A2-1A-1A-8-M 1 65 FL Fedearroz 68 1 
12 CT14938-28-M-M-5-1-5V 39 FA687-A2-1A-1A-1A--2A 66 FL00488-11-1-2 
13 CT15150-M-13-2-1-2-1V 40 FA706-A1-A3-4A 67 FL00584-21P-8-2P-M-M 
14 CT15369-13-4-3-1V 41 FA714-A1-A1-3A 68 FL00595-12P-1-1P-M 
15 CT15769-6-5-1V 42 FA788-A3-A2-3A 69 FL00836-13P-1P-M-1-M 
16 CT16148-2-1-3-4-1-5V 43 FA818-A1-A4-3A-7A-1A 70 FL00867-10P-15-3P-M-M 
17 CT17334-13-3-1-4-1-1-4-M 44 FEDCLR-64-86 71 FL02058-24P-2-5P-3-M 
18 CT17381-8-3-1-2-M 45 FEDCLRC3-0064-4-7-2-ML 72 FL02082-2P-1-3P-1-M-1P-F13 
19 CT18238-23-6-1-5-4 46 FEDCLRC3-0099-10-1-4-ML 73 FL02095-4P-1-10P-3-M 
20 CT18614-10-13-1-2 47 FEDCLRC3-0099-15-4-1-ML 74 FL02095-4P-1-9P-3-M 
21 CT19021-3-4-1Vi-1 48 FEDCLRC3-0099-15-4-MV-ML 75 FL02173-3P-6-6P-1P-M 
22 CT19021-3-4-1Vi-3 49 Fedearroz 174 1 76 FL02173-3P-8-2P-2P-M 
23 CT19558-2-44-1P-2-2-1 50 Fedearroz 174-6-38 77 FL02337-11P-2-2P-2-M 
24 CT21407-16P-4P-1SR-4 51 Fedearroz 174-6-39 78 FL02759-5P-4-2P-3P-M-1P-F12 
25 CT21407-16P-4P-3SR-1 52 Fedearroz 2000 79 FL02764-3P-1-3P-1P-M 
26 CT21501F2-4P-1SR-7P-1SR  53 Fedearroz 275 80 FL02767-5P-2-1LV-M-M 
27 CT21718F2-6P-8SR-1P-2SR  54 Fedearroz 369 81 FL03157-10P-6-2P-2P-M 
1 Testigos utilizados en el ensayo.  




TABLA 1. Genotipos que conforman la colección de estudio (continuación). 
 
Acc.  Genotipo Acc.  Genotipo Acc.  Genotipo 
82 FL03174-8P-7-2P-2P-M 121 FLL0033-F2-2-1-1-1-M 160 IR85956-23-1-2 
83 FL03188-7P-5-3P-1P-M 122 FLL00393-2-1-3-2V-5V 161 IRRI5CA-1-1 
84 FL03232-30P-8-1P-2P-M-1P-M-1P 123 FLL00393-2-1-3-2V-5V 162 IRRI5CA-1-2 
85 FL03272-5P-7-2P 124 FLL00486-1-4-MV—MV 163 K-60 
86 FL03279-1P-8-3P 125 FLL01369-5A-1S-2S-12A-MA 164 Ligerito Playero 
87 FL03323-5P-15-3P-M 126 FLL0905-ML-1L-1 165 LV 1063-7-3-MV* 
88 FL03664-3P-4-1P-M 127 FLL38CA-3-1 166 LV 384-M-9-1-1T-40 
89 FL03665-1P-1-3P-M 128 FLV053-4-6-4-3A-MA 167 LV1063-7-3-MV-4-12 
90 FL03710-1P-12-3P-M 129 FLV586-M-5-4-1S-MS 168 LV1198-18-3-4-M 
91 FL03710-8P-8-4P-1P-M-F9 130 FNAC100CA2-1 169 LV1401-202-2L 
92 FL03787-4P-14-4P-3P-M 131 FNAC100CA2-2 170 LV1521-M-6-1V-M 2L 
93 FL04208-6P-5-2P-3P-M 132 Fortaleza 171 LV1601-M-5V-2V-22 
94 FL04574-1P-4-3P-1P-M-F9 133 FS 7-1-2-M 172 LV1626-M-2V-2V-2I-4L 
95 FL04588-1P-1-2P-3P-M-F8 134 FS0457-3-1-2 173 LV1651-4A-1V-2A-MV-MV 
96 FL04649-6P-9-1P-3P-M 135 FS261-8-2 174 LV1942-M-4A-ML-3-1 
97 FL04673-6P-4-1P-1P-M 136 FSR1044-18-M-3V-4 175 LV2706-1A-1-1-5P 
98 FL05372-7P-1-2P-1P-M 137 FSR1917-M-1-1-1-5 176 LV400-1-10-1-2-M-5-1 
99 FL05372-7P-4-2P-1P-M-F7 138 FSR214-M-5-1-1 177 LV447-1-2-5-2-M 
100 FL06747-4P-10-5P-3P-M 139 FSR2239-1-64S-MV-MS 178 LV636-1-7-4-M 
101 FL07187-5P-2-3P-2P-M 140 FSR2245-3-1-3S-MV-MS 179 LV730-2-2-M 
102 FL07214-4P-2-2P-1P-M 141 FSR2266-8-4-3S-MV-MS 180 LV730-2-2-M-1T-141 
103 FL08242-4P-5-3P-1P-M 142 FSR457-2-9-2 181 LV730-2-2-M-1T-170V 
104 FL08411-1P-1-1P-2P-M 143 FSR757-M-8-5-MV 182 LV823-M-306V 
105 FL09175-3P-3-3P-1P-M 144 Guaymas A-90 183 LV837-3-M-M 
106 FL09201-5P-10-3P-3P-M 145 HI56A 7616 184 Marfilito 
107 FL09205-4P-15-1P-2P-M 146 HI56A 7617 185 Oryzica Llanos 4 
108 FL09210-4P-2-1P-1P-M 147 Inproarroz 15-50 186 P3085-F4-54 
109 FL09252-2P-14-3P-1P-M 148 IR 58 187 Paitití (FL00144) 
110 FL09252-2P-14-3P-3P-M 149 IR 72 188 PCT-6/0/0/0>19-1-4-3-1-1-1-5 
111 FL09442-4P-1-3P-1P-M 150 IR10781-75-3-2-2 189 Piedra del Cauca 
112 FL09474-12P-7-1P-3P-M 151 IR1561-228-3-3 190 Pollera sucia 
113 FL09508-1P-3-1P-2P-M 152 IR2307-247-2-2-3 191 Progreso 425 
114 FL09523-5P-3-1P-1P-M 153 IR62156-138-3-3-2-2-2-2 192 San Juan 
115 FL09525-2P-5-2P-2P-M 154 IR63674-37-2-1-2-1 193 San Martín 86 
116 FL10030-12P-9-2P-4P-M 155 IR64197-3B-15-2 194 SC112 
117 FL10047-6P-1-2P-2P-M 156 IR71703-657-3-1-2 195 Setentano 
118 FL10098-23P-2P-3P-1P-M 157 IR71866-3R-3-1 196 Venezuela 21 
119 FL10193-10P-1-1P-2P-M 158 IR71895-3R-26-2-1   
120 FL10308-7P-1P-3P-2P-M 159 IR80705-36-1-3-3   
1 Testigos utilizados en el ensayo.  
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Los ensayos se sembraron en campo entre los meses de abril y mayo de 2015. Las 
localidades de evaluación fueron el Centro Experimental Las Lagunas (Saldaña -Tolima), el 
Centro Experimental Santa Rosa (Villavicencio - Meta) y el Centro Experimental La 
Victoria (Montería - Córdoba). Los tres centros experimentales referidos son propiedad de 
la Federación Nacional de Arroceros (FEDEARROZ). En la Tabla 2 se muestra una 
descripción general de los tres ambientes de evaluación.  
 













Ubicación Saldaña (Tolima) Montería (Córdoba) Villavicencio (Meta) 
Latitud 3°56´N 8°89´N 4°03´N 
Longitud 75°01´W 75°09´W 73°29´W 
Elevación media (msnm) 310,0 20,0 430,0 
Temperatura promedio (°C) 27,9 27,7 25,8 
Temperatura mínima (°C) 23,7 24,1 22,1 
Temperatura máxima (°C) 33,4 33,5 31,4 
Energía solar promedio (Ly/día) 440,3 358,0 354,7 
Humedad relativa promedio (%) 81,0 84,8 82,0 
Precipitación (mm) 1282.0 1276.9 4538.0 
1 Datos no publicados estaciones climáticas FEDEARROZ – FNA. 
 
Se evaluaron en total 29 descriptores, 15 de ellos cualitativos (Tabla 3) y 14 de naturaleza 
cuantitativa (Tabla 4). Lo anterior, tomando como referencia el Sistema de Evaluación 
Estándar (IRRI, 2014). De manera adicional, se tuvieron en cuenta algunos descriptores 
propuestos por CIAT (1989), Muñoz et al. (1993) y Bioversity International (2011). 
1.4.2 Diseño experimental 
En cada localidad se aplicó el diseño de bloques aumentados (Federer, 1961; Petersen, 1994) 
en un arreglo completamente al azar, utilizando 196 genotipos en total. De ellos, 192 
correspondieron a materiales experimentales, y los cuatro restantes a testigos. En cada 
localidad el ensayo se conformó con un total de ocho bloques con 28 genotipos cada uno, 




para un total de 224 parcelas. Los únicos genotipos replicados en los bloques fueron los 
testigos. Cada parcela o unidad experimental contó con seis surcos de cinco metros de 
longitud separados a 0,25 metros entre sí, para un área total de 7,5m2. El sistema de siembra 
utilizado fue trasplante, ubicando cada plántula a 0,25 metros de la otra para un total de 21 
plantas por surco y 126 por parcela.  
 
TABLA 3. Relación de descriptores cualitativos evaluados durante el desarrollo del estudio. 
Descriptor Acrónimo Descripción  
I. Fase 
Vegetativa 




Calificación 1 - 9 según incidencia  




Calificación 1 - 9 según incidencia  




Calificación 1 - 9  
(1=Extra vigoroso, 3=Vigoroso, 5=Normal, 7=Débil, 9=Muy débil). 
II. Fase 
Reproductiva 




Calificación 1 - 9 según incidencia  




Calificación 1 – 7  




Calificación 1 – 9  




Calificación 1 – 3  
(1=Glabra, 2=Intermedia, 3=Pubescente) 
III. Fase 
Maduración 
    
Tipo panícula1 TpPc 
Calificación 1 - 3  




Calificación 1 - 9  
(1= Encerrada, 3= Parcialmente Excerta, 5=Solo excerta, 7= Moderadamente bien 
excerta, 9= Bien excerta) 
Angulo tallo2 AnTll 
Calificación 1 - 9  
(1=Erecto, 3=Intermedio, 5=Abierto, 7=Esparcido, 9=Procumbente) 
Arista1 Ar 
Calificación 0 - 9  
(0=Ausente, 1 = Corta algunos granos, 5=Corta todos los granos, 7=Larga algunos 
granos, 9=Larga todos los granos) 
Fortaleza tallo1 FrTll 
Calificación 1 - 9  




Calificación 1 - 9  




Calificación 1 - 3  
(1=Difícil desgrane, 2=Desgrane intermedio, 3=Fácil desgrane) 
IV. Poscosecha     
Grano Yesado1 GrYs 0 = Ausencia, 1 = Presencia 
1 IRRI, 2014 ; 2 Muñoz et al, 1993 
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TABLA 4. Relación de descriptores cuantitativos evaluados durante el desarrollo del 
estudio. 




Días a 50 % de 
floración1 
DsFl50 Días desde emergencia (dde) hasta floración del 50% de las plantas 




Longitud de panícula1 LnPn Distancia (cm) desde la base (nudo ciliar) hasta el ápice de la 
panícula más alta de cada planta  
Altura de planta1 AlPl Medida (cm) desde la superficie del suelo hasta el ápice de la 
panícula más alta excluyendo las aristas 
Rendimiento en grano1 RnGr Área cosechada en cinco metros cuadrados por parcela reportada en 
kilogramos por hectárea (Kg/Ha) al 14% de humedad  
Poscosecha  
  
Longitud de grano2  LnGr En grano blanco entero  
(Corto=5.5 mm o menos, Medio = 5.6 a 6.5 mm, Largo = 6.6 a 7.5 
mm, Extra largo = 7.6 mm o más)  
Ancho de grano1 AnGr Valor medido en grano blanco entero (mm) 
Peso de 1000 granos 
secos1 
PsMlGr Peso de 1000 granos expresado en gramos (g). 
Índice de pilada (%)2 InPl Porcentaje de grano excelso obtenido a partir de 100 gramos de 
arroz paddy seco  
Centro blanco (%)2 CnBl Escala 1 - 5  
(1=Grano translúcido, 5=Grano opaco en gran porcentaje) 
Contenido de amilosa en 
grano (%)2 
CnAm En muestra de grano excelso  
(Alto=28 a 32%, Intermedio= 23 a 28%, Baja=8 a menos de 23% 
Número total de 
espiguillas por panícula3  
NmEsPn Promedio del conteo total de espiguillas en diez panículas 
Número de espiguillas 
llenas por panícula3 
NmEsLlPn Promedio del conteo de espiguillas llenas en diez panículas 
Número de espiguillas 
vanas por panícula3 
NmEsVnPn Promedio del conteo de espiguillas vacías en diez panículas 
Vaneamiento (%)3  Vn Número de espiguillas vacías dividido en el número total de 
espiguillas en la muestra, en porcentaje 
1 IRRI, 2014 ; 2 CIAT, 1989 ; 3 Muñoz et al., 1993. 
1.4.3 Análisis estadístico 
Todos los análisis estadísticos efectuados en el estudio se llevaron a cabo con el programa 
SAS 9.0® (versión portable).  




▪ Análisis variables cualitativas 
Con los datos de las 15 variables cualitativas obtenidos en cada localidad, se implementó el 
procedimiento PROC MEANS para obtener las medidas de resumen. Seguidamente, con los 
procedimientos PROC SORT y PROC GCHART, se generó el análisis descriptivo de las 
variables cualitativas para identificar los descriptores más variables en cada ambiente.  
▪ Análisis variables cuantitativas 
Para el análisis de las 14 variables cuantitativas, inicialmente se ajustaron los datos de las 
líneas experimentales según el efecto de bloque para cada ambiente. Posteriormente, se 
identificaron las líneas superiores a los testigos para cada variable en cada localidad. Esto 
se llevó a cabo mediante: i) validación supuestos normalidad (Shapiro–Wilk) y 
homocedasticidad (Bartlett) para los testigos replicados mediante los procedimientos PROC 
GLM, UNIVARIATE y ANOVA; ii) transformación de datos de variables que no 
cumplieron supuestos, iii) análisis de varianza y ajuste de datos por efecto de bloque 
mediante la implementación de los PROC GLM, MIXED, SORT y ANOVA, asumiendo el 
modelo como mixto, donde la variable genotipo es de efectos fijos y la variable localidad de 
efecto aleatorio; iv) test de comparación entre los valores ajustados de las líneas 
experimentales y la media del mejor testigo para cada variable, en cada localidad. Lo 
anterior mediante el cálculo del error estándar y la aplicación posterior de la prueba de t 
(DMS con α=0,05 y 21 grados de libertad); para ello se usó el PROC FREQ. 
1.5 Resultados y discusión 
1.5.1 Análisis variables cualitativas 
El análisis de la distribución de las variables permitió evidenciar diferencias en su expresión 
a lo largo de las localidades. Lo anterior dado que, a excepción del rasgo VHBVg en 
Montería, todas las variables cualitativas mostraron polimorfismo en las tres localidades 
(Tabla 5). Ferreira et al. (2011) reportan resultados similares en un estudio de 
caracterización de 146 accesiones de arroz en Brasil, señalando que 14 de 16 variables 
cualitativas evaluadas en campo resultaron polimórficas. 
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TABLA 5. Distribución de 14 variables cualitativas evaluadas en tres localidades de acuerdo 
a la escala de evaluación respectiva.  
 
Variable 
Calificación según escala ᴪ 
Montería Saldaña Villavicencio 
0 1 2 3 5 7 9 0 1 2 3 5 7 9 0 1 2 3 5 7 9 
VHBVg 196 0 - 0 0 0 0 53 77 - 58 8 0 0 140 42 - 14 0 0 0 
VHBRep 49 28 - 109 10 0 0 0 0 - 18 72 48 56 118 58 - 20 0 0 0 
Ar 176 20 - 0 0 0 0 131 47 - 0 1 17 0 164 31 - 0 0 1 0 
VVg - 0 - 81 106 9 0 - 134 - 50 9 3 0 - 40 - 82 72 2 0 
AnHjBn - 170 - 16 2 8 0 - 108 - 74 9 5 0 - 167 - 28 1 0 0 
HbMc - 0 - 28 154 13 1 - 7 - 34 145 7 3 - 4 - 25 149 18 0 
ExPc - 0 - 0 33 87 76 - 0 - 32 29 127 8 - 0 - 0 2 17 117 
AnTll - 141 - 54 1 0 0 - 163 - 33 0 0 0 - 106 - 87 3 0 0 
FrTll - 78 - 53 30 29 6 - 66 - 93 32 4 1 - 185 - 10 1 0 0 
SnHj - 0 - 7 17 51 121 - 5 - 13 93 78 7 - 0 - 0 1 123 72 
PbLmHj - 7 189 0 - - - - 6 190 0 - - - - 6 190 0 - - - 
TpPc - 68 98 30 - - - - 15 167 14 - - - - 96 92 8 - - - 
DsPc - 106 54 36 - - - - 32 108 56 - - - - 2 185 9 - - - 
GrYs 191 5 - - - - - 195 1 - - - - - 193 3 - - - - - 
ᴪ Los valores en cada celda señalan el número de genotipos en cada estado de la variable.   
 
Resultó evidente el efecto de los ambientes sobre la respuesta diferencial de las accesiones 
a nivel de rasgos agronómicos específicos. Esto coincide con los resultados obtenidos por 
Moukoumbi et al. (2011) y Kayode et al. (2008), quienes, en estudios similares en distintas 
localidades, encontraron que rasgos morfoagronómicos específicos presentaron diferencias 
tanto en sus patrones de distribución, como en su nivel de variación. De igual modo Bose et 
al. (2012), señalan que las condiciones medioambientales en las que se desarrolle el cultivo 
afectan la respuesta fenotípica de los materiales.  
 
El análisis de las variables con mayor nivel de polimorfismo en cada localidad permitió 
observar que, en el caso de Montería FrTll, SeHj y VHBRep fueron los rasgos con mayor 
variabilidad. En el ambiente de Saldaña, destacaron Ar, VHBRep y ExPc, como los 
caracteres de mayor variación. En lo que respecta la localidad de Villavicencio, se evidenció 
que las variables VVg, HMc y AgTll fueron las de mayor variabilidad. 




Por otro lado, la variable dicotómica GrYs se caracterizó por presentar el más bajo nivel de 
variabilidad en la colección a lo largo de las tres localidades. En ese sentido, la respuesta de 
la mayoría de las accesiones corresponde con el estándar de calidad de grano de translucidez 
(calificación 0), con mayor aceptación en la industria según Cuevas et al. (2016).   
 
De manera particular, se observaron altos valores para la variable VHBRep en el ambiente 
de Saldaña. Lo anterior dado que solo el 9,2% de los materiales presentó 10% o menos de 
incidencia de la enfermedad en campo. Esta respuesta fue muy similar a la observada en los 
resultados de la evaluación del descriptor VHB del CIAT, obtenidos en condiciones 
controladas. Allí se evidenció que solo el 9,7% de los materiales presentó incidencias de 
10% o menos de dicha patología. En la Tabla 6, se presentan los genotipos con calificaciones 
1 y 3, considerados como resistentes y moderadamente resistentes en su orden, así como los 
valores de los testigos. Los materiales señalados coincidieron en las dos evaluaciones 
realizadas y, en esa medida, representan posibles progenitores con buen comportamiento 
frente a la enfermedad. Este resultado es de gran importancia dado que, de acuerdo a Romero 
et al. (2014), las epidemias del VHB ocurren esporádicamente, pero con resultados 
catastróficos sobre los rendimientos del cultivo, alcanzando incluso pérdidas de entre 25 – 
50%. De allí que resulte de imprescindible en la valoración de germoplasma la búsqueda de 
materiales resistentes, en concordancia con Morales y Jennings (2010), quiénes plantean que 
la resistencia varietal es la mejor estrategia para el control de la enfermedad. 
 
Otra variable destacada fue HbMc. Sobresalieron siete materiales en Saldaña (IR58, K-60, 
CT11981-2-2-3-6, FL04208-6P-5-2P-3P-M, FL09201-5P-10-3P-3P-M, FL10047-6P-1-2P-
2P-M e IR2307-247-2-2-3) y cuatro en Villavicencio (IR58, K-60, HI56A 7617 e IR1561-
228-3-3); esto al presentar calificación uno (más de 25 macollas por planta) respecto al valor 
de cinco presentado por los testigos. Estos materiales resultan promisorios ya que, según 
Hussien et al. (2014) y Nuruzzaman et al. (2012), la HbMc es uno de los rasgos que 
determinan el rendimiento en arroz. Una alta HbMc depende de varios factores 
medioambientales, pero fundamentalmente es un rasgo condicionado por la genética. Según 
Nuruzzaman et al. (2012), por lo general los genotipos de alto macollamiento poseen 
también un alto número de panículas. 
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TABLA 6. Genotipos de la colección con calificaciones de 1 a 3 frente a VHBRep en la 
localidad de Saldaña, y en condiciones controladas del VHB en CIAT en Palmira. 
Genotipo 
Calificación  
VHB CIAT VHBRep Saldaña 
FA366-4-2-A1-1A-3-M 3 3 
FEDCLR-64-86 3 3 
Fedearroz 174-6-38 3 3 
Fedearroz 2000 3 3 
FL00595-12P-1-1P-M 3 3 
FL02173-3P-8-2P-2P-M 3 3 
FL03272-5P-7-2P 3 3 
FL03664-3P-4-1P-M 3 3 
FL09252-2P-14-3P-1P-M 3 3 
FLL0905-ML-1L-1 3 3 
IR 58 3 3 
IR10781-75-3-2-2 3 3 
IRRI5CA-1-1 1 3 
IRRI5CA-1-2 1 3 
LV1198-18-3-4-M 3 3 
LV1401-202-2L 3 3 
LV1521-M-6-1V-M 2L 3 3 
LV1651-4A-1V-2A-MV-MV 3 3 
LV1942-M-4A-ML-3-1 3 3 
FA495-5-2-A2-1A-1A-8-M 1 5 5 
FL Fedearroz 68 1 5 5 
Fedearroz 174 1 7 7 
Fedearroz 67 1 7 7 
1 Testigos      
 
1.5.2 Análisis variables cuantitativas 
El análisis de varianza para los testigos replicados previo al ajuste de los valores de las líneas 
experimentales por el efecto de bloque, mostró valores significativos para la mayoría de las 
variables en cada localidad. Solamente las variables LnPn en los ambientes de Montería y 
Saldaña, RnGr en Villavicencio, AnGr en Montería y Saldaña, NmEsPn y NmEsLlPn en 
Montería, mostraron valores no significativos (Tabla 7). 
 




TABLA 7. Análisis de varianza efectuado con datos de testigos replicados para 14 
descriptores cuantitativos en las tres localidades de evaluación.  
 
Análisis de Varianza testigos por localidad 
Variable F de V G de L 
Cuadrados medios 
Montería  Saldaña Villavicencio 
Días a 50 % 
floración 
Genotipo 3 161,5 * 158,9 * 129,5 * 
Bloque 7 118,0 * 73,9 ns 93,7 ns 
Error 31 40,5 46,4 43,3 
Longitud panícula  
  
Genotipo 3 1,3 ns 6,6 * 0,2 ns 
Bloque 7 1,6 ns 3,7* 1,3 ns 




Genotipo 3 608,4 ** 226,3 ** 375,8 ** 
Bloque 7 6,5 ns 20,0 ns 9,7 ns 
Error 31 23,3 24,4 39,5 
Rendimiento en 
grano (14%)   
Genotipo 3 6928808,0 ** 5285016,3 ** 639271,9 ns 
Bloque 7 1293419,3 ns 1052175,2 ns 799320,7 ns 
Error 31 769615,9 513865,4 1082075,1 
Longitud grano 
  
Genotipo 3 0,5 * 0,2 * 0,3 * 
Bloque 7 0,3 ns 0,1 ns 0,2 ns 




Genotipo 3 0,02 ns 0,01 ns 0,10 ** 
Bloque 7 0,04 ns 0,03 ns 0,01 ns 
Error 31 0,03 0,02 0,02 
Peso 1000 granos   
  
Genotipo 3 37,11 ** 58,59 ** 32,80 ** 
Bloque 7 1,81 ns 0,13 ns 0,05 ns 
Error 31 1,03 0,60 1,16 
Índice de pilada (%) 
  
Genotipo 3 219,51 ** 60,62 * 1378,09 ** 
Bloque 7 16,79 ns 63,78 * 67,71 ns 
Error 31 21,63 19,59 36,14 
Centro blanco (%) Genotipo 3 8,94 ** 5,57 ** 4,35 ** 
Bloque 7 0,14 ns 0,17 ns 0,28 ns 
Error 31 0,11 0,26 1,50 
Contenido amilosa 
grano (%)1  
Genotipo 3 113,12 ** 442118,65 ** 75,36 ** 
Bloque 7 10,12 ns 11472,03 ns 0,31 ns 
Error 31 6,20 10120,78 3,16 
Espiguillas por 
panícula 2  
Genotipo 3 193625,92 ns 614668,45 ** 637925,04 ** 
Bloque 7 161108,50 ns 35043,60 ns 79715,41 ns 
Error 31 74353,16 16827,02 48725,47 
1 Transformación al cuadrado datos Saldaña; 2 transformación inversa datos Montería; 3 transformación raíz 
cuadrada datos de Saldaña. Lo anterior con el fin de cumplir supuestos de normalidad y homocedasticidad para 
el ANAVA. * Significativo p ≤ 0,05; ** significativo p ≤ 0,01; ns no significativo.   
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TABLA 7. Análisis de varianza efectuado con datos de testigos replicados para 14 
descriptores cuantitativos en las tres localidades de evaluación (Continuación).  
 
Análisis de Varianza testigos por localidad 
Variable F de V G de L 
Cuadrados medios 
Montería  Saldaña Villavicencio 
Espiguillas llenas 
por panícula 
Genotipo 3 91277,79 ns 702059,00 ** 709446,83 ** 
Bloque 7 134356,48 ns 44871,57 ns 88120,29 ns 
Error 31 59877,36 11556,00 55638,26 
Espiguillas vanas 
por panícula 3 
Genotipo 3 137172,36 ** 71919,78 ** 49413,71 ** 
Bloque 7 13478,05 ns 2470,24 ns 9311,84 ns 
Error 31 8639,11 5148,88 6458,23 
Vaneamiento (%) 
3 
Genotipo 3 328,23 ** 186,59 ** 181,43 ** 
Bloque 7 34,41 ns 6,12 ns 29,17 ns 
Error 31 19,56 8,01 22,34 
1 Transformación al cuadrado datos Saldaña; 2 transformación inversa datos Montería; 3 transformación raíz 
cuadrada datos de Saldaña. Lo anterior con el fin de cumplir supuestos de normalidad y homocedasticidad 
para el ANAVA. * Significativo p ≤ 0,05; ** significativo p ≤ 0,01; ns no significativo.   
 
El análisis comparativo efectuado entre los datos ajustados por el efecto de bloque y el 
promedio del mejor testigo en cada localidad para cada variable, permitió observar 
diferencias en el comportamiento de las accesiones. En función de cada variable, se 
encontraron genotipos con respuestas similares, superiores o inferiores desde el punto de 
vista estadístico con relación a los testigos (Tabla 8). Estos resultados revisten gran 
importancia en la medida en que demuestran la existencia de genotipos con caracteres 
agronómicos destacados en los ambientes de estudio, perfilándose como accesiones 
promisorias con potencial uso como parentales. Esto coincide con los resultados generados 
en estudios de caracterización efectuados por Saini et al. (2013) y Shiva et al. (2013) con 
diferentes colecciones de arroz en la India, en donde lograron identificar líneas promisorias 
para procesos posteriores de hibridación. 
 
En la localidad de Montería (Tabla 8) se observaron materiales con valores estadísticamente 
superiores a los mejores testigos en las siguientes variables: AnGr, con el genotipo Pollera 
sucia; PsMlGr, con los materiales Piedra del Cauca, Bogotano y CT15369-13-4-3-1V; InPl 
con la línea IR71866-3R-3-1; NmEsPc, genotipos Careto, FL06747-4P-10-5P-3P-M, 
CT18614-10-13-1-2 y CNARR4949-8B-BM85-15-1P; NmEsLlPn, líneas Careto y 




CT18614-10-13-1-2; y LnPn, con 38 genotipos entre 29,2 y 35,4 cm con relación a los 26,4 
cm del mejor testigo. Además de las variables antes mencionadas, en lo que respecta a AlPl, 
se observaron tres genotipos (FL10030-12P-9-2P-4P-M, Venezuela 21 y Paitití) con 
diferencias estadísticamente significativas dado su carácter semienano, al presentar valores 
que fluctuaron entre 95,1 y 100,4 cm en relación con los 112,2 cm del testigo más bajo, 
considerado como de porte intermedio. Según Li et al. (2014), la AlPl constituye un rasgo 
de gran importancia para los mejoradores. Actualmente se discute ampliamente cual debe 
ser la AlPl del nuevo ideotipo de planta de arroz. El IRRI propone entre 90 – 100cm, 
mientras que, en China, este ha oscilado entre 115 y 135cm según Peng et al. (2008), 
llegando incluso a plantear valores en torno a los 100 cm de altura para los nuevos híbridos. 
En síntesis, es claro que, aunque la AlPl está correlacionada de manera directa con el 
rendimiento en grano, aumentos considerables pueden llevar a predisponer al acame. De 
igual modo, la variabilidad en este rasgo que ofrece la colección de estudio, resulta de gran 
utilidad para el programa de mejoramiento.  
 
El análisis de otras variables permitió identificar genotipos estadísticamente iguales a los 
testigos de mejor comportamiento, hecho que reviste gran importancia y confiere gran valor 
como progenitor potencial a estos materiales. Este fue el caso de DsFl50, RnGr, LnGr, CnBl, 
CnAm, NmEsVnPn, y Vn. 
 
En el ambiente de Saldaña (Tabla 8), se encontraron materiales con valores estadísticamente 
superiores a los mejores testigos para LnPn (22 genotipos entre 31,5 y 35,1cm con relación 
a los 28,5cm del mejor testigo, Fedearroz 67), RnGr (línea FSR214-M-5-1-1 con 10616,8 
Kg/Ha con respecto a los 8833,5 Kg/Ha de Fedearroz 67), LnGr (genotipos FNAC100CA2-
1, FL07214-4P-2-2P-1P-M, LV400-1-10-1-2-M-5-1, FL09523-5P-3-1P-1P-M, FL03188-
7P-5-3P-1P-M y Ligerito playero, con valores entre 8,1 y 8,6 mm, los cuáles superaron los 
7,4 mm de FA495-5-2-A2-1A-1A-8-M), AnGr (genotipo Pollera sucia con 2,8 mm, 
superando en 0,4 mm a FA495-5-2-A2-1A-1A-8-M), PsMlGr (accesiones Piedra del Cauca, 
LV1651-4A-1V-2A-MV-MV y Pollera sucia con pesos entre 33,7 y 34,9 g con respecto a 
los 31,3 g de FA495-5-2-A2-1A-1A-8-M), CnAm (materiales Fedearroz 369 e IR1561-228-
3-3 con 37,3% y 37,6%, respectivamente, superando a FA495-5-2-A2-1A-1A-8-M en 
4,2%), NmEsPn (líneas CNARR4949-8B-BM85-15-1P, CT14938-28-M-M-5-1-5V, 
24 Estudio de la variabilidad morfoagronómica de una colección colombiana de arroz  
(Oryza sativa L.) en tres ambientes 
 
FLV053-4-6-4-3A-MA, Cola de vaca, Progreso 4-25, CT19021-3-4-1Vi-1, CT15369-13-4-
3-1V, FSR214-M-5-1-1, LV1601-M-5V-2V-22, FL09252-2P-14-3P-3P-M y Colombia 
XXI, con valores entre 281,6 y 353,8, a diferencia de Fedearroz 67 con 248,5), y NmEsLlPn 
(CNARR4949-8B-BM85-15-1P, CT14938-28-M-M-5-1-5V, CT19021-3-4-1Vi-1, 
FLV053-4-6-4-3A-MA, FSR214-M-5-1-1, Cola de vaca, Progreso 4-25, FL09252-2P-14-
3P-3P-M, Colombia XXI, FL09523-5P-3-1P-1P-M, FL03665-1P-1-3P-M, LV1601-M-5V-
2V-22, IR80705-36-1-3-3 y Setentano, con respuestas entre 240,7 y 313,7, en detrimento 
del control con 214,6. 
 
En lo concerniente a las variables DsFl50 y AlPl, se observaron genotipos promisorios dadas 
su precocidad (genotipo Fortaleza) y porte semienano (líneas Paitití, FL05372-7P-1-2P-1P-
M e IR2307-247-2-2-3) con relación al control FL Fedearroz 68, que presentó mejor 
comportamiento para dichas variables. Otras variables estudiadas no presentaron genotipos 
superiores a los mejores testigos, pero si materiales similares estadísticamente. Tal es el caso 
de las variables NmEsVnPn, Vn, InPl y CnBl. 
 
El análisis para Villavicencio (Tabla 8), permitió establecer que cinco de los variables 
evaluadas presentaron genotipos superiores estadísticamente al mejor testigo. Es el caso de 
LnPn, con 35 materiales superiores al control Fedearroz 174 (26,1  cm) con valores entre 
28,6 y 33,2 cm; LnGr, en donde se destacaron los materiales F-60-57, FL03157-10P-6-2P-
2P-M, Guaymas A90, Setentano y Pollera sucia, con valores entre 8,2 y 8,4 mm, superiores 
a los de Fedearroz 67 (7,5 mm); PsMlGr mostró al genotipo Piedra del Cauca como superior 
con 35,3 g con respecto a los 31,3 g del testigo FA495-5-2-A2-1A-1A-8-M; NmEsPn, 
variable en que se destacaron Careto, Bogotano, FL02759-5P-4-2P-3P-M-1P-F12, Progreso 
4-25, Piedra del Cauca, Cheverito y FL00584-21P-8-2P-M-M con datos entre 276,9 y 321,2 
con relación a las 216,1 de FA495-5-2-A2-1A-1A-8-M; NmEsLlPn, caso en el que 
Bogotano, Careto, Piedra del Cauca y FL02759-5P-4-2P-3P-M-1P-F12 fueron superiores, 
con valores entre 258,8 y 285,9, a FL Fedearroz 68 (188,3). 
 
Entre las variables con materiales estadísticamente inferiores al mejor testigo estuvieron 
DsFl50 (línea IR71866-3R-3-1) y AlPl (genotipos IR1561-228-3-3 y FL02095-4P-1-9P-3-




M). Finalmente, para las variables en las que no hubo líneas superiores, pero si similares a 
los testigos, estuvieron RnGr; AnGr; InPl; CnBl; CnAm; NmEsVnPn y Vn.  
 
En lo que respecta a los rasgos en que se evidenciaron accesiones similares al mejor testigo 
en alguna localidad, es importante tener en cuenta aspectos relacionados con los estándares 
del industrial y el consumidor, así como lo relativos que estos resultan, según la región, a la 
hora de valorar un genotipo. En el caso, de la variable InPl, que hace referencia al porcentaje 
de grano blanco con su tamaño completo o hasta tres cuartas partes del mismo recuperado 
después de proceso de molinería (Salassi et al., 2013; Siebenmorgen et al., 2007; 
Sreenivasulu et al., 2015), valores por debajo de 56% resultan castigados o rechazados por 
la industria, razón por la cual debe tenerse como referente este valor a la hora de la selección 
de los materiales.  
 
De igual modo, para la variable CnBl, según Cuevas et al. (2016) y CIAT (1989), esta 
coloración blanca localizada en el grano es, generalmente, un aspecto negativo en la calidad 
del grano en muchos mercados. Por tanto, los materiales con calificación entre 0 y 1 resultan 
de interés para el sector industrial y para el consumidor final, por su translucidez, razón por 
la cual, es clave mantener este patrón como referencia en la valoración de las accesiones. 
De manera similar, el rasgo CnAm está condicionado por la preferencia de materiales con 
porcentajes altos que confieren características como consistencia blanda y apariencia suelta 
después del proceso de cocción según Cuevas et al. (2016). Por ende, la referencia a tener 
en cuenta está en torno o sobre 28% de acuerdo a la escala de CIAT (1989). Así mismo, la 
preferencia por granos extralargos, es decir con longitud superior o igual a 7,6 mm según 
escala CIAT (1989), hace de este un valor crítico a la hora de la valoración de la colección 
de estudio Cuevas et al. (2016). 
 
Finalmente, en el caso de la variable Vn, Fageria N.K. (2007) y Yoshida S. (1981) plantean 
que esta es un importante componente de rendimiento en arroz, cuya reducción resulta 
fundamental para mejorar el rendimiento. Plantean igualmente, que aún bajo condiciones 
favorables, el Vn en arroz puede alcanzar hasta 15%, por lo que los materiales de la colección 




TABLA 8. Descripción del número de líneas superiores, iguales o inferiores estadísticamente al mejor testigo en cada localidad para 14 
variables cuantitativas evaluadas. 
Variable 
Montería    Saldaña   Villavicencio 




















Días a 50 % 
floración 
168 1 70,0 - 98,0  83,0 1 2 68,0 85,0 1 1 77,0 95,0 Precocidad 
Longitud de 
panícula 
38 3 29,2 - 35,4 26,4 22 3 31,5 - 35,1 28,5 35 3 28,6 - 33,2 26,1 
Mayor longitud de 
panícula 
Altura planta 3 1 95,1 - 100,4 112,2 3 1 85,0 - 89,4 102,7 2 1 90,8 - 92,6 113,8 Porte bajo (semienano) 
Rendimiento (14%)  118 1 5740,9 - 9684,3 7850,6 1 3 10616,8 8833,5 160 1 3907,6 - 8387,4 6376,1 Mayor rendimiento 
Longitud grano 167 1 6,5 - 8,4 7,5 6 3 8,1 - 8,6 7,4 5 3 8,2 - 8,4 7,5 Mayor longitud de grano 
Ancho grano 1 3 2,8 2,3 1 3 2,8 2,4 151 1 2,1 - 2,8 2,4 Mayor ancho de grano 
Peso 1000 granos  3 3 33,4 - 35,6 30,2 3 3 33,86 - 34,9 31,3 1 3 35,28 31,3 
Mayor peso de 1000 
granos 
Índice de pilada (%) 1 3 65,8 54,2 137 1 44,5 - 65,7 55,1 62 1 46,4 - 66,1 60,7 Mayor índice de Pilada 
Centro blanco (%) 112 1 0,0 - 1,15 0,4 137 1 0,0 - 1,6 0,4 145 1 0,0 - 1,5 0,4 Menor Centro Blanco  
Contenido amilosa 
grano (%) 
158 1 26,2 - 36,2 32,1 2 3 37,3 - 37,6 33,1 159 1 27,9 - 35,1 32,1 




4 3 264,8 - 340,0 198,5 11 3 281,6 - 353,8 248,5 5 3 276,9 - 321,2 216,1 




2 3 241,1 - 266,8 166,3 14 3 240,7 - 313,7 214,6 4 3 258,8 - 285,9 188,3 





113 1 2,3 - 35,8 13,5 133 1 4,5 - 30,1 13,2 128 1 6,9 - 43,3 24,0 
Menor número de 
espiguillas vanas 
Vaneamiento (%) 109 1 0,2 - 18,8 8,2 114 1 3,24 - 12,7 5,9 122 1 3,9 - 23,1 11,7 Menor vaneamiento 
1 Líneas estadísticamente iguales al mejor testigo; 2 Líneas estadísticamente inferiores al mejor testigo; 3 Líneas estadísticamente superiores al mejor testigo. Resultados obtenidos 
mediante la Prueba de t (DMS p≤0,05; 21 grados de libertad) comparando las medias del mejor testigo con los valores ajustados de cada línea experimental. 
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Para cada uno de los 196 genotipos de la colección se generó información agronómica 
específica que resulta útil para direccionar futuras actividades del programa nacional de 
mejoramiento de arroz. Es la primera vez que se hace un estudio detallado para el 
conocimiento de la variabilidad de la colección y la identificación de materiales promisorios 
con uso potencial como progenitores. 
La valoración de la colección en los ambientes permitió identificar genotipos con atributos 
morfoagronómicos cualitativos y cuantitativos que mostraron diferencias estadísticamente 
significativas con los mejores testigos. Esto les confiere potencial uso como progenitores 
para rasgos específicos en el programa nacional de mejoramiento de arroz e incluso en 
programas de mejora de otros países. 
 
Se evidenció que, para la mayoría de las variables evaluadas, la colección de estudio 
presentó variación en la respuesta mostrando interesante variabilidad morfoagronómica.   
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2. Efectos genético y ambiental sobre la expresión 
fenotípica de una colección colombiana de arroz 
(Oryza sativa L.) 
2.1 Resumen 
La valoración del recurso genético incluido en la colección del programa nacional de 
mejoramiento de arroz en Colombia resulta fundamental para utilizar de manera eficiente el 
potencial de dicho germoplasma, así como para identificar variables informativas que 
simplifiquen procesos de caracterización. Los objetivos de este estudio fueron determinar 
las accesiones más sobresalientes para cada variable fenotípica de la colección en estudio, 
estimar el efecto de los componentes genético y ambiental de las variables de expresión 
fenotípica de las accesiones de arroz y determinar descriptores con menor efecto ambiental 
sobre su expresión. Para el efecto, se estudiaron 192 accesiones o genotipos y cuatro testigos 
en tres ambientes del trópico colombiano bajo un diseño de bloques aumentados, evaluando 
14 variables cuantitativas. Los experimentos se sembraron por trasplante, utilizando ocho 
bloques con 28 genotipos para un total de 224 parcelas de 7,5m2 cada una por localidad. 
Mediante un análisis de varianza combinado para los tres ambientes aplicado sobre el 
promedio obtenido con los datos ajustados para cada localidad y la posterior aplicación de 
la prueba de Dunnet (p ≤ 0.1), se identificaron genotipos superiores, iguales e inferiores a 
los testigos según cada variable. La estimación de los componentes de varianza y la 
heredabilidad representada por el coeficiente de repetibilidad, mostraron que cinco 
descriptores tuvieron bajo efecto del ambiente en la expresión de la población en estudio y, 
por lo mismo, resultan útiles para priorizar en posteriores procesos de descripción de 
germoplasma.  
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2.2 Palabras clave 
Recursos genéticos, fitomejoramiento, fenotipo, ambiente, variables cuantitativas. 
2.3 Introducción 
El arroz (Oryza sativa L., 2n = 2x = 24) es el segundo cereal más cultivado y distribuido en 
el mundo y es considerado como el alimento básico para más de la mitad de la población 
mundial (Khan et al., 2015). Esta gramínea suministra dos tercios del consumo calórico para 
más de tres billones de personas en Asia, así como un tercio del total de calorías consumidas 
por cerca de 1.5 billones de personas en África y Latinoamérica (Khan et al., 2015). En 
América del Sur el consumo promedio per capita asciende a 45 kg., mientras que en 
América Central y el caribe alcanza los 70 kg. (Martínez et al., 2014). 
 
La especie cuenta con un amplio número de bancos de genes alrededor del planeta, los cuáles 
conservan una gran cantidad de la diversidad genética presente en las especies del género 
Oryza (Guimaraes, 2009). Según la FAO (2011), para el año 2010 se contaba con 176 bancos 
de genes en todo el mundo, los cuales almacenaban en total 773948 muestras de arroz 
distribuidas entre especies silvestres, razas nativas, cultivares antiguos y líneas de 
mejoramiento principalmente. La colección más grande en ese momento era la del Instituto 
Internacional de Investigación en Arroz (IRRI, por su sigla en inglés) que en esa fecha 
contaba con 109.136 accesiones. 
 
Con relación al estado del recurso genético almacenado, según el segundo informe sobre el 
estado de los recursos fitogenéticos para la alimentación y la agricultura en el mundo (FAO, 
2010), uno de los obstáculos más significativos para el uso más extendido de los Recursos 
Fitogenéticos para la Alimentación y la Agricultura (RFAA) es la falta de datos adecuados 
de caracterización y evaluación, así como la capacidad de generar y gestionar dichos datos, 
razón por la que se definió la necesidad de mayor caracterización y evaluación como 
prioridades principales de trabajo. Claramente, las colecciones de arroz, no son ajenas a esta 
situación.  
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La caracterización morfoagronómica del germoplasma a través de ambientes es un proceso 
básico en el mejoramiento genético. Existen varios reportes de ensayos de este tipo 
efectuados bajo diseños completamente al azar (Sohrabi et al., 2012; Ferreira et al., 2011) y 
diseños aumentados (Singh et al., 2014; Shiva et al., 2013; Saini et al.,2013; Santiago et al., 
2013; Moukoumbi et al., 2011; Padilla et al., 2005), tanto en arroz como en otras especies. 
En ese sentido, los objetivos planteados determinan aspectos clave relacionados con el 
análisis estadístico de los datos obtenidos, el cual se lleva a cabo por lo general mediante la 
implementación de un análisis de varianza e involucra tres factores: genotipo, ambiente e 
interacción genotipo-ambiente (Gauch, 1992).  Con relación a la definición de los efectos 
de los factores, estos pueden ser aleatorios o fijos. El factor genotipo puede definirse como 
aleatorio, cuando el objetivo es brindar soporte a decisiones relacionadas con una estrategia 
de mejoramiento por estimación de componentes de varianza, parámetros genéticos o 
ganancias genéticas por distintas estrategias de selección, por ejemplo. En este caso, los 
genotipos representan la base genética de la especie. Por otro lado, el factor genotipo será 
fijo cuando se enfatice en la comparación del germoplasma evaluado para selección o 
recomendación (Annicchiarico, 2002).  De igual manera, el ambiente es aleatorio cuando el 
objetivo del análisis es la estimación de los componentes de varianza para localidades 
representativas de la región objetivo. La consideración de cada efecto como fijo o aleatorio 
depende más de la naturaleza del interrogante planteado o del alcance de las conclusiones a 
generar, que de los atributos físicos del experimento. De hecho, si existen varios 
interrogantes en torno a un ensayo, un determinado efecto puede ser fijo para una inferencia 
y aleatorio para otra (Gauch, 1992). 
 
Cuando se efectúa la caracterización de germoplasma en más de un ambiente, los datos 
generados pueden procesarse mediante un análisis de varianza con el fin de estimar las 
varianzas genética, de ambiente, y la correspondiente a la interacción genotipo por ambiente 
para las variables cuantitativas. Ello con el fin de determinar el aporte de estas varianzas al 
fenotipo. Con estos estimadores calculados, se puede obtener el coeficiente de repetibilidad 
(Goodman & Paterniani, 1969), el cual permite determinar las variables con bajo aporte 
ambiental sobre la expresión fenotípica de los materiales (Ligarreto & Martínez, 2002).  
El coeficiente de repetibilidad se obtiene mediante el cociente entre los estimadores de los 
componentes de varianza relativos a los genotipos y ambientes. Si este es inferior a uno, se 
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infiere que en la expresión de la variable de estudio predomina el efecto ambiental. Por el 
contrario, si el valor es igual o superior a uno, la variable se expresa con predominio del 
componente genético con mayor independencia del ambiente. 
 
La colección de germoplasma analizada en este trabajo representa una importante reserva 
de recursos genéticos para el Programa Nacional de Mejoramiento de la Federación 
Nacional de Arroceros de Colombia (FEDEARROZ) y, por ende, también para el país. 
Aunque algunas accesiones de la colección han sido utilizadas previamente en procesos de 
mejoramiento, no existe información clara sobre rasgos de interés agronómico de las 
accesiones. De acuerdo a lo anterior, el potencial de la colección no ha sido explotado de 
manera óptima. Los objetivos de este estudio fueron: i) determinar las accesiones más 
destacadas con relación a los testigos para cada variable cuantitativa analizada, ii) estimar 
el efecto de los componentes genético y ambiental en la expresión fenotípica de las 
accesiones de arroz y iii) determinar los descriptores fenotípicos con menor efecto ambiental 
sobre su expresión en la colección en estudio. 
2.4 Materiales y métodos 
2.4.1 Material vegetal y localidades de evaluación 
Los ensayos se sembraron en campo entre los meses de abril y mayo de 2015. Las 
localidades de evaluación fueron el Centro Experimental Las Lagunas en Saldaña -Tolima 
(CELL), el Centro Experimental Santa Rosa en Villavicencio – Meta (CESR) y el Centro 
Experimental La Victoria en Montería – Córdoba (CELV), los cuales son propiedad de 
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Ubicación Saldaña (Tolima) Montería (Córdoba) Villavicencio (Meta) 
Latitud 3°56´N 8°89´N 4°03´N 
Longitud 75°01´W 75°09´W 73°29´W 
Elevación media (msnm) 310,0 20,0 430,0 
Temperatura promedio (°C) 27,9 27,7 25,8 
Temperatura mínima (°C) 23,7 24,1 22,1 
Temperatura máxima (°C) 33,4 33,5 31,4 
Energía solar promedio (Ly/día) 440,3 358,0 354,7 
Humedad relativa promedio (%) 81,0 84,8 82,0 
Precipitación (mm) 1282.0 1276.9 4538.0 
1 Datos no publicados estaciones climáticas FEDEARROZ – FNA. 
 
Los 196 genotipos utilizados en el estudio hacen parte de la colección de progenitores del 
Programa Nacional de Mejoramiento de FEDEARROZ. Del total de líneas en estudio, 
cuatro fueron utilizadas como testigos, la línea avanzada FA495-5-2-A2-1A-1A-8-M, y las 
variedades Fedearroz 67, FL Fedearroz 68 y Fedearroz 174. La Tabla 2, muestra en detalle 
los genotipos de la colección. 
 
TABLA 2. Genotipos que conforman la colección de estudio. 
 
Acc.  Genotipo Acc.  Genotipo Acc.  Genotipo 
1 Altamira 7 13 CT15150-M-13-2-1-2-1V 25 CT21407-16P-4P-3SR-1 
2 Arroz Pana 14 CT15369-13-4-3-1V 26 CT21501F2-4P-1SR-7P-1SR  
3 Bogotano 15 CT15769-6-5-1V 27 CT21718F2-6P-8SR-1P-2SR  
4 Cardi 70 16 CT16148-2-1-3-4-1-5V 28 CT22045-7P-1SR-4P-1SR 
5 Careto 17 CT17334-13-3-1-4-1-1-4-M 29 CT22176-2P-3SR-2P-1SR 
6 Cheverito 18 CT17381-8-3-1-2-M 30 CT22687-4P-5SR -4P 
7 CNARR4949-8B-BM85-15-1P 19 CT18238-23-6-1-5-4 31 CT9145-21-5P-1-MI-F8-1P 
8 Cola de vaca 20 CT18614-10-13-1-2 32 CT9145-21-5P-1-MI-F8-3P 
9 Colombia XXI 21 CT19021-3-4-1Vi-1 33 ECA-5 
10 CT11032-2-4-3T-3P-3P-1X 22 CT19021-3-4-1Vi-3 34 F-60-57 
11 CT11981-2-2-3-6 23 CT19558-2-44-1P-2-2-1 35 F-733-66 
12 CT14938-28-M-M-5-1-5V 24 CT21407-16P-4P-1SR-4 36 FA336-1-1-5V-MA 
1 Testigos utilizados en el ensayo.  
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TABLA 2. Genotipos que conforman la colección de estudio (continuación). 
 
Acc.  Genotipo Acc.  Genotipo Acc.  Genotipo 
36 FA336-1-1-5V-MA 73 FL02095-4P-1-10P-3-M 110 FL09252-2P-14-3P-3P-M 
37 FA366-4-2-A1-1A-3-M 74 FL02095-4P-1-9P-3-M 111 FL09442-4P-1-3P-1P-M 
38 FA495-5-2-A2-1A-1A-8-M 1 75 FL02173-3P-6-6P-1P-M 112 FL09474-12P-7-1P-3P-M 
39 FA687-A2-1A-1A-1A--2A 76 FL02173-3P-8-2P-2P-M 113 FL09508-1P-3-1P-2P-M 
40 FA706-A1-A3-4A 77 FL02337-11P-2-2P-2-M 114 FL09523-5P-3-1P-1P-M 
41 FA714-A1-A1-3A 78 FL02759-5P-4-2P-3P-M-1P-F12 115 FL09525-2P-5-2P-2P-M 
42 FA788-A3-A2-3A 79 FL02764-3P-1-3P-1P-M 116 FL10030-12P-9-2P-4P-M 
43 FA818-A1-A4-3A-7A-1A 80 FL02767-5P-2-1LV-M-M 117 FL10047-6P-1-2P-2P-M 
44 FEDCLR-64-86 81 FL03157-10P-6-2P-2P-M 118 FL10098-23P-2P-3P-1P-M 
45 FEDCLRC3-0064-4-7-2-ML 82 FL03174-8P-7-2P-2P-M 119 FL10193-10P-1-1P-2P-M 
46 FEDCLRC3-0099-10-1-4-ML 83 FL03188-7P-5-3P-1P-M 120 FL10308-7P-1P-3P-2P-M 
47 FEDCLRC3-0099-15-4-1-ML 84 FL03232-30P-8-1P-2P-M-1P-M-1P 121 FLL0033-F2-2-1-1-1-M 
48 FEDCLRC3-0099-15-4-MV-ML 85 FL03272-5P-7-2P 122 FLL00393-2-1-3-2V-5V 
49 Fedearroz 174 1 86 FL03279-1P-8-3P 123 FLL00393-2-1-3-2V-5V 
50 Fedearroz 174-6-38 87 FL03323-5P-15-3P-M 124 FLL00486-1-4-MV--MV 
51 Fedearroz 174-6-39 88 FL03664-3P-4-1P-M 125 FLL01369-5A-1S-2S-12A-MA 
52 Fedearroz 2000 89 FL03665-1P-1-3P-M 126 FLL0905-ML-1L-1 
53 Fedearroz 275 90 FL03710-1P-12-3P-M 127 FLL38CA-3-1 
54 Fedearroz 369 91 FL03710-8P-8-4P-1P-M-F9 128 FLV053-4-6-4-3A-MA 
55 Fedearroz 473 92 FL03787-4P-14-4P-3P-M 129 FLV586-M-5-4-1S-MS 
56 Fedearroz 50 93 FL04208-6P-5-2P-3P-M 130 FNAC100CA2-1 
57 Fedearroz 60 94 FL04574-1P-4-3P-1P-M-F9 131 FNAC100CA2-2 
58 Fedearroz 67 1 95 FL04588-1P-1-2P-3P-M-F8 132 Fortaleza 
59 Fedearroz 733 96 FL04649-6P-9-1P-3P-M 133 FS 7-1-2-M 
60 Fedearroz Caracolí 97 FL04673-6P-4-1P-1P-M 134 FS0457-3-1-2 
61 Fedearroz Chicalá 98 FL05372-7P-1-2P-1P-M 135 FS261-8-2 
62 Fedearroz Lagunas 99 FL05372-7P-4-2P-1P-M-F7 136 FSR1044-18-M-3V-4 
63 Fedearroz Mocarí 100 FL06747-4P-10-5P-3P-M 137 FSR1917-M-1-1-1-5 
64 Fedearroz Tana 101 FL07187-5P-2-3P-2P-M 138 FSR214-M-5-1-1 
65 FL Fedearroz 68 1 102 FL07214-4P-2-2P-1P-M 139 FSR2239-1-64S-MV-MS 
66 FL00488-11-1-2 103 FL08242-4P-5-3P-1P-M 140 FSR2245-3-1-3S-MV-MS 
67 FL00584-21P-8-2P-M-M 104 FL08411-1P-1-1P-2P-M 141 FSR2266-8-4-3S-MV-MS 
68 FL00595-12P-1-1P-M 105 FL09175-3P-3-3P-1P-M 142 FSR457-2-9-2 
69 FL00836-13P-1P-M-1-M 106 FL09201-5P-10-3P-3P-M 143 FSR757-M-8-5-MV 
70 FL00867-10P-15-3P-M-M 107 FL09205-4P-15-1P-2P-M 144 Guaymas A-90 
71 FL02058-24P-2-5P-3-M 108 FL09210-4P-2-1P-1P-M 145 HI56A 7616 
72 FL02082-2P-1-3P-1-M-1P-F13 109 FL09252-2P-14-3P-1P-M 146 HI56A 7617 
1 Testigos utilizados en el ensayo.  
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TABLA 2. Genotipos que conforman la colección de estudio (continuación). 
 
Acc.  Genotipo Acc.  Genotipo Acc.  Genotipo 
147 Inproarroz 15-50 164 Ligerito Playero 181 LV730-2-2-M-1T-170V 
148 IR 58 165 LV 1063-7-3-MV* 182 LV823-M-306V 
149 IR 72 166 LV 384-M-9-1-1T-40 183 LV837-3-M-M 
150 IR10781-75-3-2-2 167 LV1063-7-3-MV-4-12 184 Marfilito 
151 IR1561-228-3-3 168 LV1198-18-3-4-M 185 Oryzica Llanos 4 
152 IR2307-247-2-2-3 169 LV1401-202-2L 186 P3085-F4-54 
153 IR62156-138-3-3-2-2-2-2 170 LV1521-M-6-1V-M 2L 187 Paitití (FL00144) 
154 IR63674-37-2-1-2-1 171 LV1601-M-5V-2V-22 188 PCT-6/0/0/0>19-1-4-3-1-1-1-5 
155 IR64197-3B-15-2 172 LV1626-M-2V-2V-2I-4L 189 Piedra del Cauca 
156 IR71703-657-3-1-2 173 LV1651-4A-1V-2A-MV-MV 190 Pollera Sucia 
157 IR71866-3R-3-1 174 LV1942-M-4A-ML-3-1 191 Progreso 425 
158 IR71895-3R-26-2-1 175 LV2706-1A-1-1-5P 192 San Juan 
159 IR80705-36-1-3-3 176 LV400-1-10-1-2-M-5-1 193 San Martín 86 
160 IR85956-23-1-2 177 LV447-1-2-5-2-M 194 SC112 
161 IRRI5CA-1-1 178 LV636-1-7-4-M 195 Setentano 
162 IRRI5CA-1-2 179 LV730-2-2-M 196 Venezuela 21 
163 K-60 180 LV730-2-2-M-1T-141     
1 Testigos utilizados en el ensayo.  
 
En las accesiones de la colección descrita se evaluaron 14 descriptores de naturaleza 
cuantitativa (Tabla 3). Lo anterior, tomando como referencia el Sistema de Evaluación 
Estándar (IRRI, 2014) para arroz, documento propuesto por el IRRI. De manera adicional, 
se tuvieron en cuenta algunos descriptores desarrollados por el Centro Internacional de 
Agricultura Tropical - CIAT (1989), Muñoz et al. (1993) y Bioversity International (2011). 
 
 




Descriptor Acrónimo Descripción 
Fase 
Reproductiva 
    
Días a 50 % de 
floración1 
DsFl50 Días desde emergencia (dde) hasta floración del 50% de las plantas de la parcela  
1 IRRI, 2014 ; 2 CIAT, 1989 ; 3 Muñoz et al., 1993. 
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TABLA 3. Relación de descriptores cuantitativos evaluados durante el desarrollo del 
estudio (Continuación). 
 




Longitud de panícula1 LnPn Distancia (cm) desde la base (nudo ciliar) hasta el ápice de la panícula más alta 
de cada planta  
Altura de planta1 AlPl Medida (cm) desde la superficie del suelo hasta el ápice de la panícula más alta 
excluyendo las aristas 
Rendimiento en grano1 RnGr Área cosechada en cinco metros cuadrados por parcela reportada en kilogramos 
por hectárea (Kg/Ha) al 14% de humedad  
Poscosecha  
  
Longitud de grano2  LnGr En grano blanco entero  
(Corto=5.5 mm o menos, Medio = 5.6 a 6.5 mm, Largo = 6.6 a 7.5 mm, Extra 
largo = 7.6 mm o más)  
Ancho de grano1 AnGr Valor medido en grano blanco entero (mm) 
Peso de 1000 granos 
secos1 
PsMlGr Peso de 1000 granos expresado en gramos (g). 
Índice de pilada (%)2 InPl Porcentaje de grano excelso obtenido a partir de 100 gramos de arroz paddy 
seco  
Centro blanco (%)2 CnBl Escala 1 - 5  
(1=Grano translúcido, 5=Grano opaco en gran porcentaje) 
Contenido de amilosa 
en grano (%)2 
CnAm En muestra de grano excelso  
(Alto=28 a 32%, Intermedio= 23 a 28%, Baja=8 a menos de 23% 
Número total de 
espiguillas por panícula3  
NmEsPn Promedio del conteo total de espiguillas en diez panículas 
Número de espiguillas 
llenas por panícula3 
NmEsLlPn Promedio del conteo de espiguillas llenas en diez panículas 
Número de espiguillas 
vanas por panícula3 
NmEsVnPn Promedio del conteo de espiguillas vacías en diez panículas 
Vaneamiento (%)3  Vn Número de espiguillas vacías dividido en el número total de espiguillas en la 
muestra, en porcentaje 
1 IRRI, 2014 ; 2 CIAT, 1989 ; 3 Muñoz et al., 1993. 
 
2.4.2 Diseño experimental 
En cada localidad se aplicó el diseño de bloques aumentados (Federer, 1961; Petersen, 1994) 
en un arreglo completamente al azar, utilizando 196 genotipos en total. De estos, 192 
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correspondieron a materiales experimentales, y los cuatro restantes a testigos. En cada 
localidad el ensayo se conformó con un total de ocho bloques con 28 genotipos cada uno, 
para un total de 224 parcelas. Los únicos genotipos replicados en los bloques fueron los 
testigos. Cada parcela o unidad experimental contó con seis surcos de cinco metros de 
longitud separados a 0,25 metros entre sí, para un área total de 7,5 m2, para un área total de 
1680 m2 por localidad. El sistema de siembra utilizado fue trasplante, ubicando cada plántula 
a 0,25 metros de la otra para un total de 21 plantas por surco y 126 por parcela. 
2.4.3 Análisis estadístico 
Los análisis estadísticos se llevaron a cabo con el programa SAS 9.0® (versión portable). 
Los datos obtenidos en cada localidad se ajustaron con el efecto de bloque. A continuación, 
se validaron los supuestos de normalidad (Kolgomorov - Smirnov) y homocedasticidad 
(Bartlett) mediante los procedimientos PROC GLM, PROC UNIVARIATE y PROC 
ANOVA; las variables RnGr, AnGr, NmEsVnPn y Vn se transformaron con raíz cuadrada 
en vista de que no cumplieron supuestos. Luego, de acuerdo con Neelam et al. (2014), 
Santiago et al. (2013), Padilla et al. (2005), Federer et al. (2001) y Sahagún (1985), se 
efectuó el análisis combinado de varianza para ambientes del diseño aumentado con los 
datos ajustados y transformados, según la variable. El análisis se orientó en dos vías de 
acuerdo a la definición de los efectos del modelo (Gauch, 1992). La primera asumiendo el 
factor genotipo como de efectos fijos y el ambiente como de efectos aleatorios, para 
determinar el comportamiento de las accesiones frente al mejor testigo para cada variable 
en el análisis combinado. La segunda encaminada hacia la estimación de los componentes 
de varianza para el cálculo posterior del coeficiente de repetibilidad para cada variable, 
asumiendo los factores genotipo y ambiente como de efectos aleatorios. 
▪ Comportamiento de los genotipos frente al mejor testigo  
Se implementó la prueba de Dunnett, la cual involucra el cálculo de un valor crítico que se 
asume como diferencia mínima significativa (DMS) para efectos de la comparación. Lo 
anterior, de acuerdo a la expresión: DMS = t´ √ (2 CME/N), donde: CME representa el 
cuadrado medio del error en el ANAVA, N es el número total de observaciones para cada 
genotipo, y t´ el valor estadístico específico para esta prueba según el valor de p y los grados 
41 Estudio de la variabilidad morfoagronómica de una colección colombiana de arroz  




de libertad. Según Annicchiarico (2002), los valores de p comúnmente usados para 
determinar la significancia de la prueba suelen aumentar las posibilidades de incurrir en el 
error tipo II en ensayos agronómicos. Por esta razón, se recomienda manejar valores de 
p≤0.1 e incluso hasta de 0.2 para mantener un balance adecuado entre la probabilidad de 
cometer error tipo I y error tipo II en el análisis. Para este caso, se aplicó un valor de p ≤ 0.1. 
▪ Estimación de componentes de la varianza y cálculo del coeficiente de 
repetibilidad. 
Se implementó el procedimiento PROC VARCOMP con el método TYPE1 para procesar 
los datos ajustados de cada variable para obtener la varianza genética, de ambiente y de la 
interacción, asumiendo esta última como la del error por ser el caso de un diseño aumentado 
(Padilla et al., 2005; Federer et al., 2001). El método TYPE1 calcula la suma de cuadrados 
tipo I para cada efecto, iguala cada cuadrado medio teniendo en cuenta solo los efectos 
aleatorios con su valor esperado, y resuelve los sistemas de ecuaciones resultantes (SAS, 
2013). 
 
Una vez estimadas las varianzas de cada componente del modelo, se calculó el coeficiente 
de repetibilidad (r) para cada variable (Rodríguez et al., 2014; Sánchez et al., 1993; 
Goodman and Paterniani, 1969). Lo anterior mediante la siguiente expresión: r = [σ²g / (σ²a 




a son estimadores de los componentes de varianza de genotipos y 
ambientes, respectivamente, y σ2ga es el estimador del componente de varianza de la 
interacción entre genotipos y ambientes. Los valores r ≥ 1 indican que la medida entre 
accesiones tiene más expresión genética que efecto del ambiente e interacciones. Si r < 1, 
predomina el efecto del ambiente sobre la expresión del carácter. (Goodman y Paterniani, 
1969). De acuerdo a lo anterior, se seleccionaron las variables con un coeficiente de 
repetibilidad r ≥ 1. 
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2.5 Resultados y discusión 
2.5.1 Comportamiento de los genotipos frente al mejor testigo 
El análisis de varianza mostró un alto grado de variación entre los genotipos para todas las 
variables evaluadas, lo cual indicó la existencia de variabilidad morfoagronómica en la 
colección (Tabla 4). A nivel de los ambientes, se observaron diferencias altamente 
significativas (p ≤ 0.01) en todas las variables, excepto AnGr (diferencias significativas p ≤ 
0.05) y CnAm (sin diferencias). Esto demuestra un alto nivel de contraste entre los 
ambientes, en donde influyeron principalmente aspectos relacionados con las condiciones 
climáticas y edafológicas de cada localidad. Esto coincide con el planteamiento efectuado 
por Yoshida (1981) en el sentido en que la temperatura, la radiación solar y la precipitación 
afectan el rendimiento en la medida en que inciden en procesos fisiológicos involucrados 
con la producción de grano, y de manera indirecta, en la incidencia de factores limitantes de 
tipo biótico. Esto se confirmó a través del alto valor de los cuadrados medios para ambiente, 
en comparación con los equivalentes para la fuente de variación genotipo en todas las 
variables analizadas, excepto CnAm. Al respecto, Nassir (2013), señala que la contribución 
significativa del ambiente a las diferencias observadas en el fenotipo plantea un serio desafío 
en torno al enfoque que debe tener un programa de mejoramiento. Lo anterior, con relación 
a si se debe priorizar la obtención de variedades con estabilidad, entendida esta como la 
mínima variación en la respuesta a través de los ambientes, o, de manera alternativa, 
enfatizar en la búsqueda de materiales con adaptabilidad, condición dada por el desempeño 
superior de un genotipo en un ambiente específico.  
 
Por otro lado, dada la naturaleza del diseño de bloques aumentados implementado para este 
estudio, la interacción genotipo ambiente se interpretó como la fuente de variación asociada 
al error en el modelo. Lo anterior de acuerdo a lo planteado por Padilla et al. (2005) y Federer 
et al. (2001), teniendo en cuenta que en este tipo de diseños las líneas experimentales no 
están repetidas en cada localidad.  
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TABLA 4. Análisis de varianza combinado para los tres ambientes.  
Variable 
Análisis de Varianza Combinado 
F de V G de L Cuadrados Medios 
Días a 50 % floración (dde) Genotipo 195 87.36§ 
Ambiente 2 7117.57§ 
Error (G x A) 390 23.76 




Error (G x A) 390 2.21 




Error (G x A) 390 31.71 




Error (G x A) 390 1158877.00 




Error (G x A) 390 0.20 




Error (G x A) 390 0,003 




Error (G x A) 390 1.48 




Error (G x A) 390 69.07 




Error (G x A) 390 0.27 
Contenido amilosa grano (%) Genotipo 195 30.43
§ 
Ambiente 2 0.96 
ns 
Error (G x A) 390 5.71 




Error (G x A) 390 88543.80 




Error (G x A) 390 79337.20 




Error (G x A) 390 15.38 




Error (G x A) 390 0.68 
1 Variables transformadas con raíz cuadrada. ¶ Significativo p ≤ 0.05; § significativo p ≤ 0.01; ns no significativo.   
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Así mismo, con relación a la interacción genotipo-ambiente, conviene señalar que la 
comparación de la respuesta de los genotipos a nivel de cada localidad para las variables 
estudiadas permitió observar alteraciones en el orden de mérito de los materiales con mejor 
respuesta de un ambiente a otro, evidenciando la presencia de interacción (datos no 
mostrados).   
 
El análisis combinado de la respuesta de las accesiones para cada variable presentó un alto 
número de materiales estadísticamente iguales al mejor testigo (Tabla 5).  
 
TABLA 5. Líneas superiores, iguales o inferiores estadísticamente al mejor testigo en cada 
ambiente para 14 variables cuantitativas, según la prueba de Dunnett. 
 
Comparación de medias Test de Dunnett 
Variable 






Superiores Iguales  Inferiores 
Días a 50 % floración 
(dde) 
18 176 1 12.79 88.00 FL Fedearroz 68 
Longitud de panícula 
(cm) 
9 185 1 3.90 26.89 Fedearroz 67 
Altura planta (cm) 35 160 0 14.77 109.34 FL Fedearroz 68 
Rendimiento 14% 
(kg/ha)1  
0 157 28 2823.80 7432.39 Fedearroz 67 
Longitud grano (cm) 0 191 4 1.18 7.38 FA495-5-2-A2-1A-1A-8-M 
Ancho grano (mm)1 0 194 1 0.14 2.31 FA495-5-2-A2-1A-1A-8-M 
Peso 1000 granos (g) 1 75 119 3.19 30.91 FA495-5-2-A2-1A-1A-8-M 
Índice de pilada (%) 0 175 20 21.80 56.70 FL Fedearroz 68 
Centro blanco (%) 39 156 0 1.36 0.39 Fedearroz 67 
Contenido amilosa 
grano (%) 
0 168 27 6.27 32.43 FA495-5-2-A2-1A-1A-8-M 
1 Variables transformadas con raíz cuadrada para cumplir con supuesto de normalidad; ¶ Diferencia Mínima Significativa (p ≤ 
0.10; 390 G.L.).   
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TABLA 5. Líneas superiores, iguales o inferiores estadísticamente al mejor testigo en cada 
ambiente para 14 variables cuantitativas, según la prueba de Dunnett (Continuación). 
 
Comparación de medias Test de Dunnett 
Variable 






Superiores Iguales  Inferiores 
Número de espiguillas 
por panícula 
3 188 4 780.54 2118.00 FA495-5-2-A2-1A-1A-8-M 
Número de espiguillas 
llenas por panícula 
0 189 6 738.85 1846.34 FA495-5-2-A2-1A-1A-8-M 
Número de espiguillas 
vanas por panícula1 
21 174 0 10.29 12.87 FL Fedearroz 68 
Vaneamiento (%)1 22 173 0 2.17 8.43 FL Fedearroz 68 
1 Variables transformadas con raíz cuadrada para cumplir con supuesto de normalidad; ¶ Diferencia Mínima Significativa (p 
≤ 0.10; 390 G.L.).   
 
2.5.2 Estimación de componentes de varianza y cálculo del coeficiente de 
repetibilidad 
 
Los estimadores de los componentes de varianza para genotipos, ambiente e interacción 
genotipo x ambiente fueron calculados y permitieron obtener valores para el coeficiente de 
repetibilidad de las 14 variables. Los rasgos LnPn, AlPl, PsMlGr, CnBl y CnAm mostraron 
valores de r ≥ 1 (Tabla 6). Esto indica que esas variables fueron las más estables a lo largo 
de los ambientes y, por lo tanto, resultan más útiles en la caracterización de poblaciones 
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TABLA 6. Componentes de varianza para genotipos (σ2g), localidades (σ
2
a), interacción 
genotipos x localidades (σ2ga) y coeficiente de repetibilidad (r) de las variables estudiadas. 
 
Variable σ2g σ2a σ2ga r 
Días a 50 % floración (dde) 21.20 36.19 23.76 0.35 
Longitud de panícula (cm) 3.45 1.00 2.21 1.07 Ψ 
Altura planta (cm) 110.86 38.35 31.71 1.58 Ψ 
Rendimiento 14% (kg/ha)1  58.26 12.02 54.99 0.87 
 Longitud grano (cm) 0.05 0.01 0.20 0.24 
Ancho grano (mm)1 0.00 0.00 0.00 0.33 
Peso 1000 granos (g) 3.80 0.21 1.48 2.26 Ψ 
Índice de pilada (%) 38.33 15.67 72.16 0.44 
Centro blanco (%) 0.49 0.01 0.27 1.73 Ψ 
Contenido amilosa grano (%) 8.24 -0.02 5.71 1.45 Ψ 
Número de espiguillas por panícula 71239.40 44273.00 88543.80 0.54 
Número de espiguillas llenas por panícula 54431.90 68197.80 79338.60 0.37 
Número de espiguillas vanas por panícula1 9.59 1.93 15.38 0.55 
Vaneamiento (%)1 0.40 0.27 0.68 0.42 
1Variables transformadas con raíz cuadrada para cumplir con supuesto de normalidad; Ψ Variables seleccionadas por 
su valor r ≥ 1.  
 
Rao et al. (2012) con base en los resultados obtenidos en un estudio sobre la variación en la 
expresión fenotípica de rasgos agronómicos en materiales Indica a lo largo de tres ambientes 
en China, indican que la variable LnPn presentó una alta heredabilidad en todos los 
ambientes. Esto coincide con los resultados obtenidos en este estudio, en la medida en que 
dicha variable presentó un mayor aporte al fenotipo de la varianza genotípica con relación a 
su equivalente ambiental y, por tanto, preponderó sobre la manifestación del fenotipo. 
 
Para la variable AlPl, Rodríguez et al. (2014), encontraron resultados similares en estudios 
de caracterización en maíz, en donde dicho carácter estuvo entre los de menor aporte 
ambiental, de acuerdo al coeficiente de repetibilidad. De igual modo, en el caso de la variable 
PsMlGr los resultados obtenidos coinciden con el planteamiento de Fageria (2007), quien 
señala que dicho rasgo es considerado como un carácter varietal bastante estable que, 
además, hace parte de los componentes de rendimiento en arroz.  
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En lo que respecta a los rasgos de calidad y apariencia de grano, para la variable CnBl, 
Fitzgerald (2010) comenta la existencia de evidencia en torno a la incidencia directa de las 
condiciones ambientales en la expresión fenotípica del carácter. Sin embargo, menciona que, 
en contraste, se ha demostrado un considerable componente genético en la configuración del 
fenotipo, cuya heredabilidad ha sido demostrada mediante la identificación de varios QTLs 
para CnBl, los cuales resultan estables a lo largo de varios ambientes (Wan et al., 2005). 
Esta última idea coincide con los resultados obtenidos en este estudio. Sin embargo, es claro 
que el mayor o menor efecto ambiental sobre la expresión del rasgo aún es materia de 
discusión. 
 
Para la variable CnAm Fitzgerald (2010) plantea un efecto ambiental considerable sobre el 
genotipo, ya que sus valores disminuyen en algunos genotipos bajo condiciones de altas 
temperaturas. Sin embargo, los resultados obtenidos en este trabajo muestran el rasgo como 
de baja afectación ambiental en su expresión. Al analizar el componente de varianza 
respectivo (Tabla 6) se observa un valor negativo asociado, lo cual indicaría que para esta 
variable el número de ambientes evaluados pudo no ser suficiente para determinar con 
certeza el aporte ambiental sobre su expresión.   
 
De acuerdo con lo anterior, las variables LnPn, AlPl, PsMlGr, CnBl y CnAm serían 
candidatas a utilizar en posteriores procesos de caracterización y agrupamiento de 
germoplasma. La variable CnAm debe revisarse con cautela para uso en trabajos posteriores 
por las razones antes expuestas.  
 
2.6 Conclusiones 
Mediante el análisis de varianza combinado para ambientes se evidenció la existencia de 
diversidad morfoagronómica en la colección de arroz. Lo anterior, en vista de que se 
observaron valores altamente significativos tanto para los genotipos como para los 
ambientes de evaluación.  
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Entre las accesiones evaluadas se encontraron materiales con valores estadísticamente 
superiores, iguales e inferiores al mejor de los testigos según cada variable. Esta información 
resulta de gran importancia en la medida en que permitió identificar progenitores potenciales 
dentro de la colección de arroz como fuente de genes para la generación de cultivares para 
el trópico bajo colombiano. 
 
Los rasgos LnPn, AlPl, PsMlGr, CnBl y CnAm fueron los más estables a través de los 
ambientes, al presentar baja interacción con este. Por lo tanto, las variables referidas son 
candidatas a utilizar en posteriores procesos de caracterización y agrupamiento de 
germoplasma para los ambientes de producción de arroz en Colombia. 
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3. Variabilidad en parámetros de precocidad, 
rendimiento y calidad de grano de una colección 
de arroz (Oryza sativa L.) en tres ambientes del 
trópico colombiano. 
3.1 Resumen 
Con base en 14 variables cuantitativas se estudió una colección de arroz perteneciente a la 
Federación Nacional de Arroceros (FEDEARROZ) en tres ambientes del trópico 
colombiano, bajo un diseño de bloques aumentados. Los datos se analizaron mediante 
métodos univariados y multivariados para: i) determinar las variables cuantitativas más 
discriminantes, ii) evaluar la variabilidad agronómica asociada a la colección y iii) 
determinar las accesiones representativas por grupo para identificar progenitores 
potenciales. El análisis de componentes principales mostró que los primeros cinco 
componentes explicaron el 70% de la variación total. Variables relacionadas con el 
rendimiento, la calidad industrial y apariencia de grano, fueron las de mayor asociación con 
los componentes principales. De igual manera, el análisis de agrupamiento mostró la 
existencia de variabilidad agronómica asociada a la colección reflejada en la conformación 
de siete grupos. 29 accesiones fueron propuestas como progenitores potenciales dadas sus 
características agronómicas sobresalientes con relación a la media y desviación estándar 
para variables específicas en cada uno de los siete grupos. 
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3.2 Palabras clave 
Recursos genéticos, análisis multivariante, fenotipo, ambiente. 
3.3 Introducción 
El arroz (Oryza sativa L., 2n = 2x = 24) representa el segundo cereal más cultivado y 
distribuido en el mundo. De hecho, se considera como alimento básico para más de la mitad 
de la población mundial (Khan et al., 2015). El cultivo de esta gramínea proporciona dos 
tercios del consumo calórico para más de tres billones de personas en Asia, así como un 
tercio del total de calorías consumidas por cerca de 1.5 billones de personas en África y 
Latinoamérica (Khan et al., 2015). En América del Sur la ingesta promedio per capita 
asciende a 45 kg., mientras que en América Central y el Caribe alcanza los 70 kg. (Martínez 
et al., 2014). 
 
Tanto la exploración como el uso eficiente de los recursos genéticos de la especie permiten 
encontrar variantes que, mediante procesos de fitomejoramiento, contribuyen para la 
adaptación del cultivo, haciendo posible la agricultura sostenible en los ambientes de 
producción. Por tanto, la identificación de germoplasma de arroz promisorio con rasgos de 
interés resulta de suma importancia en el mejoramiento de la especie. Lo anterior sobre la 
base de que el potencial genético de las accesiones es evaluado de acuerdo a su expresión 
fenotípica en los ambientes objetivo, bajo los tipos de estrés de interés (IRRI, 2014). 
 
De acuerdo con el segundo informe sobre el estado de los recursos fitogenéticos para la 
alimentación y la agricultura (RFAA) en el mundo (FAO, 2011), uno de los obstáculos más 
significativos para el uso extendido de los RFAA es la falta de datos adecuados de 
caracterización y evaluación, así como la capacidad de generar y gestionar dichos datos, por 
esa razón, se definió la necesidad de enfatizar en la caracterización y evaluación como una 
de las prioridades principales de trabajo en mejoramiento genético de las especies cultivadas. 
Claramente, las colecciones de arroz a lo largo del mundo no son ajenas a esta situación.  
La colección de germoplasma analizada en este trabajo representa una importante reserva 
de recursos genéticos para el Programa Nacional de Mejoramiento de FEDEARROZ y, por 
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ende, también para el país. Aunque algunas accesiones de la colección han sido utilizadas 
previamente en procesos de mejoramiento, no existe información clara sobre rasgos de 
interés agronómico de las accesiones. De acuerdo a lo anterior, el potencial de la colección 
no ha sido explotado de manera óptima. Los objetivos de este estudio fueron: i) determinar 
las variables cuantitativas más discriminantes para la colección de estudio, ii) evaluar la 
variabilidad agronómica de la colección de estudio a través de un análisis de agrupamiento, 
y iii) determinar las accesiones más representativas en cada grupo obtenido con el fin de 
proponerlas como progenitores potenciales para el programa nacional de mejoramiento. 
3.4 Materiales y métodos 
3.4.1 Material vegetal y localidades de evaluación 
Los ensayos se sembraron en campo entre los meses de abril y mayo de 2015. Las 
localidades de evaluación fueron el Centro Experimental Las Lagunas en Saldaña -Tolima 
(CELL), el Centro Experimental Santa Rosa en Villavicencio – Meta (CESR) y el Centro 
Experimental La Victoria en Montería – Córdoba (CELV), los cuales son propiedad de 
FEDEARROZ. En la Tabla 1, se muestra una descripción general de los tres ambientes de 
evaluación.  
 
TABLA 1. Descripción localidades según FEDEARROZ-FNA1.  
 
Parámetro CELL CELV CESR 
Ubicación Saldaña (Tolima) Montería (Córdoba) Villavicencio (Meta) 
Latitud 3°56´N 8°89´N 4°03´N 
Longitud 75°01´W 75°09´W 73°29´W 
Elevación media (msnm) 310.0 20.0 430.0 
Temperatura promedio (°C) 27.9 27.7 25.8 
Temperatura mínima (°C) 23.7 24.1 22.1 
Temperatura máxima (°C) 33.4 33.5 31.4 
Energía solar promedio (Ly/día) 440.3 358.0 354.7 
Humedad relativa promedio (%) 81.0 84.8 82.0 
Precipitación (mm) 1282.0 1276.9 4538.0 
1/ Datos no publicados estaciones climáticas FEDEARROZ – FNA. 
 
Capítulo 3 56 
 
Los 196 genotipos utilizados en el estudio hacen parte de la colección de progenitores del 
Programa Nacional de Mejoramiento de FEDEARROZ. Del total de líneas en estudio, 
cuatro fueron utilizadas como testigos, la línea avanzada FA495-5-2-A2-1A-1A-8-M, y las 
variedades Fedearroz 67, FL Fedearroz 68 y Fedearroz 174. La Tabla 2, muestra en detalle 
los genotipos de la colección. 
 
TABLA 2. Genotipos que conforman la colección de estudio. 
 
Acc.  Genotipo Acc.  Genotipo Acc.  Genotipo 
1 Altamira 7 32 CT9145-21-5P-1-MI-F8-3P 63 Fedearroz Mocarí 
2 Arroz Pana 33 ECA-5 64 Fedearroz Tana 
3 Bogotano 34 F-60-57 65 FL Fedearroz 68 Ψ 
4 Cardi 70 35 F-733-66 66 FL00488-11-1-2 
5 Careto 36 FA336-1-1-5V-MA 67 FL00584-21P-8-2P-M-M 
6 Cheverito 37 FA366-4-2-A1-1A-3-M 68 FL00595-12P-1-1P-M 
7 CNARR4949-8B-BM85-15-1P 38 FA495-5-2-A2-1A-1A-8-M Ψ 69 FL00836-13P-1P-M-1-M 
8 Cola de vaca 39 FA687-A2-1A-1A-1A--2A 70 FL00867-10P-15-3P-M-M 
9 Colombia XXI 40 FA706-A1-A3-4A 71 FL02058-24P-2-5P-3-M 
10 CT11032-2-4-3T-3P-3P-1X 41 FA714-A1-A1-3A 72 FL02082-2P-1-3P-1-M-1P-F13 
11 CT11981-2-2-3-6 42 FA788-A3-A2-3A 73 FL02095-4P-1-10P-3-M 
12 CT14938-28-M-M-5-1-5V 43 FA818-A1-A4-3A-7A-1A 74 FL02095-4P-1-9P-3-M 
13 CT15150-M-13-2-1-2-1V 44 FEDCLR-64-86 75 FL02173-3P-6-6P-1P-M 
14 CT15369-13-4-3-1V 45 FEDCLRC3-0064-4-7-2-ML 76 FL02173-3P-8-2P-2P-M 
15 CT15769-6-5-1V 46 FEDCLRC3-0099-10-1-4-ML 77 FL02337-11P-2-2P-2-M 
16 CT16148-2-1-3-4-1-5V 47 FEDCLRC3-0099-15-4-1-ML 78 FL02759-5P-4-2P-3P-M-1P-F12 
17 CT17334-13-3-1-4-1-1-4-M 48 FEDCLRC3-0099-15-4-MV-ML 79 FL02764-3P-1-3P-1P-M 
18 CT17381-8-3-1-2-M 49 Fedearroz 174 
Ψ 80 FL02767-5P-2-1LV-M-M 
19 CT18238-23-6-1-5-4 50 Fedearroz 174-6-38 81 FL03157-10P-6-2P-2P-M 
20 CT18614-10-13-1-2 51 Fedearroz 174-6-39 82 FL03174-8P-7-2P-2P-M 
21 CT19021-3-4-1Vi-1 52 Fedearroz 2000 83 FL03188-7P-5-3P-1P-M 
22 CT19021-3-4-1Vi-3 53 Fedearroz 275 84 FL03232-30P-8-1P-2P-M-1P-M-1P 
23 CT19558-2-44-1P-2-2-1 54 Fedearroz 369 85 FL03272-5P-7-2P 
24 CT21407-16P-4P-1SR-4 55 Fedearroz 473 86 FL03279-1P-8-3P 
25 CT21407-16P-4P-3SR-1 56 Fedearroz 50 87 FL03323-5P-15-3P-M 
26 CT21501F2-4P-1SR-7P-1SR  57 Fedearroz 60 88 FL03664-3P-4-1P-M 
27 CT21718F2-6P-8SR-1P-2SR  58 Fedearroz 67 Ψ 89 FL03665-1P-1-3P-M 
28 CT22045-7P-1SR-4P-1SR 59 Fedearroz 733 90 FL03710-1P-12-3P-M 
29 CT22176-2P-3SR-2P-1SR 60 Fedearroz Caracolí 91 FL03710-8P-8-4P-1P-M-F9 
30 CT22687-4P-5SR -4P 61 Fedearroz Chicalá 92 FL03787-4P-14-4P-3P-M 
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TABLA 2. Genotipos que conforman la colección de estudio (Continuación). 
 
Acc.  Genotipo Acc.  Genotipo Acc.  Genotipo 
94 FL04574-1P-4-3P-1P-M-F9 129 FLV586-M-5-4-1S-MS 164 Ligerito Playero 
95 FL04588-1P-1-2P-3P-M-F8 130 FNAC100CA2-1 165 LV 1063-7-3-MV 
96 FL04649-6P-9-1P-3P-M 131 FNAC100CA2-2 166 LV 384-M-9-1-1T-40 
97 FL04673-6P-4-1P-1P-M 132 Fortaleza 167 LV1063-7-3-MV-4-12 
98 FL05372-7P-1-2P-1P-M 133 FS 7-1-2-M 168 LV1198-18-3-4-M 
99 FL05372-7P-4-2P-1P-M-F7 134 FS0457-3-1-2 169 LV1401-202-2L 
100 FL06747-4P-10-5P-3P-M 135 FS261-8-2 170 LV1521-M-6-1V-M 2L 
101 FL07187-5P-2-3P-2P-M 136 FSR1044-18-M-3V-4 171 LV1601-M-5V-2V-22 
102 FL07214-4P-2-2P-1P-M 137 FSR1917-M-1-1-1-5 172 LV1626-M-2V-2V-2I-4L 
103 FL08242-4P-5-3P-1P-M 138 FSR214-M-5-1-1 173 LV1651-4A-1V-2A-MV-MV 
104 FL08411-1P-1-1P-2P-M 139 FSR2239-1-64S-MV-MS 174 LV1942-M-4A-ML-3-1 
105 FL09175-3P-3-3P-1P-M 140 FSR2245-3-1-3S-MV-MS 175 LV2706-1A-1-1-5P 
106 FL09201-5P-10-3P-3P-M 141 FSR2266-8-4-3S-MV-MS 176 LV400-1-10-1-2-M-5-1 
107 FL09205-4P-15-1P-2P-M 142 FSR457-2-9-2 177 LV447-1-2-5-2-M 
108 FL09210-4P-2-1P-1P-M 143 FSR757-M-8-5-MV 178 LV636-1-7-4-M 
109 FL09252-2P-14-3P-1P-M 144 Guaymas A-90 179 LV730-2-2-M 
110 FL09252-2P-14-3P-3P-M 145 HI56A 7616 180 LV730-2-2-M-1T-141 
111 FL09442-4P-1-3P-1P-M 146 HI56A 7617 181 LV730-2-2-M-1T-170V 
112 FL09474-12P-7-1P-3P-M 147 Inproarroz 15-50 182 LV823-M-306V 
113 FL09508-1P-3-1P-2P-M 148 IR 58 183 LV837-3-M-M 
114 FL09523-5P-3-1P-1P-M 149 IR 72 184 Marfilito 
115 FL09525-2P-5-2P-2P-M 150 IR10781-75-3-2-2 185 Oryzica Llanos 4 
116 FL10030-12P-9-2P-4P-M 151 IR1561-228-3-3 186 P3085-F4-54 
117 FL10047-6P-1-2P-2P-M 152 IR2307-247-2-2-3 187 Paitití (FL00144) 
118 FL10098-23P-2P-3P-1P-M 153 IR62156-138-3-3-2-2-2-2 188 PCT-6/0/0/0>19-1-4-3-1-1-1-5 
119 FL10193-10P-1-1P-2P-M 154 IR63674-37-2-1-2-1 189 Piedra del Cauca 
120 FL10308-7P-1P-3P-2P-M 155 IR64197-3B-15-2 190 Pollera Sucia 
121 FLL0033-F2-2-1-1-1-M 156 IR71703-657-3-1-2 191 Progreso 425 
122 FLL00393-2-1-3-2V-5V 157 IR71866-3R-3-1 192 San Juan 
123 FLL00393-2-1-3-2V-5V 158 IR71895-3R-26-2-1 193 San Martín 86 
124 FLL00486-1-4-MV--MV 159 IR80705-36-1-3-3 194 SC112 
125 FLL01369-5A-1S-2S-12A-MA 160 IR85956-23-1-2 195 Setentano 
126 FLL0905-ML-1L-1 161 IRRI5CA-1-1 196 Venezuela 21 
127 FLL38CA-3-1 162 IRRI5CA-1-2   
128 FLV053-4-6-4-3A-MA 163 K-60   
Ψ Testigos. 
 
En las accesiones de la colección descrita se evaluaron 14 descriptores cuantitativos, los 
cuales se detallan en la Tabla 3. Lo anterior, tomando como referencia el Sistema de 
Evaluación Estándar (IRRI, 2014) para arroz, documento propuesto por el IRRI. De manera 
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adicional, se tuvieron en cuenta algunos descriptores propuestos por el Centro Internacional 
de Agricultura Tropical - CIAT (1989), Muñoz et al. (1993) y Bioversity International 
(2011). 
 
TABLA 3. Relación de descriptores cuantitativos evaluados durante el desarrollo del 
estudio. 
Descriptor Acrónimo Descripción  
Fase Reproductiva  
  
Días a 50 % de floración1 DsFl50 Días desde emergencia (dde) hasta floración del 50% de las plantas de la 
parcela 
Fase Maduración    
Longitud de panícula1 LnPn Distancia (cm) desde la base (nudo ciliar) hasta el ápice de la panícula más 
alta de cada planta  
Altura de planta1 AlPl Medida (cm) desde la superficie del suelo hasta el ápice de la panícula más 
alta excluyendo las aristas 
Rendimiento en grano1 RnGr Área cosechada en cinco metros cuadrados por parcela reportada en 
kilogramos por hectárea (Kg/Ha) al 14% de humedad  
Poscosecha    
Longitud de grano2  LnGr En grano blanco entero 
(Corto=5.5 mm o menos, Medio = 5.6 a 6.5 mm, Largo = 6.6 a 7.5 mm, 
Extra largo = 7.6 mm o más)  
Ancho de grano1 AnGr Valor medido en grano blanco entero (mm) 
Peso de 1000 granos 
secos1 
PsMlGr Peso de 1000 granos expresado en gramos (g). 
Índice de pilada (%)2 InPl Porcentaje de grano excelso obtenido a partir de 100 gramos de arroz paddy 
seco  
Centro blanco (%)2 CnBl Escala 1 - 5  
(1=Grano translúcido, 5=Grano opaco en gran porcentaje) 
Contenido de amilosa en 
grano (%)2 
CnAm En muestra de grano excelso 
(Alto=28 a 32%, Intermedio= 23 a 28%, Baja = 8 a menos de 23% 
Número total de 
espiguillas por panícula3  
NmEsPn Promedio del conteo total de espiguillas en diez panículas 
Número de espiguillas 
llenas por panícula3 
NmEsLlPn Promedio del conteo de espiguillas llenas en diez panículas 
Número de espiguillas 
vanas por panícula3 
NmEsVnPn Promedio del conteo de espiguillas vacías en diez panículas 
Vaneamiento (%)3  Vn Número de espiguillas vacías dividido en el número total de espiguillas en la 
muestra, en porcentaje 
1 IRRI, 2014 ; 2 CIAT, 1989 ; 3 Muñoz et al., 1993. 
 
3.4.2 Diseño experimental  
En cada localidad se aplicó el diseño de bloques aumentados (Federer, 1961; Petersen, 1994) 
en un arreglo completamente al azar, utilizando 196 genotipos en total. De estos, 192 
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correspondieron a materiales experimentales, y los cuatro restantes a testigos. En cada 
localidad el ensayo se conformó con un total de ocho bloques con 28 genotipos cada uno, 
para un total de 224 parcelas. Los únicos genotipos replicados en los bloques fueron los 
testigos. Cada parcela o unidad experimental contó con seis surcos de cinco metros de 
longitud separados a 0,25 metros entre sí, para un área de 7,5m2 cada una, alcanzando en 
total de 1680 m2 por localidad. El sistema de siembra utilizado fue trasplante, ubicando cada 
plántula a 0,25 metros de la otra para un total de 21 plantas por surco y 126 por parcela.  
3.4.3 Análisis estadístico 
Todos los análisis se llevaron a cabo con el programa SAS 9.0® (versión portable). 
Inicialmente se ajustaron los datos de las líneas experimentales según el efecto de bloque 
para cada variable en cada ambiente. Posteriormente, con los datos ajustados se procedió a 
calcular estadísticos simples para cada variable. Se obtuvieron el promedio, la desviación 
estándar y el coeficiente de variación mediante el procedimiento PROC UNIVARIATE.  
Adicionalmente, se implementó el procedimiento PROC CORR con el fin de establecer los 
coeficientes de correlación de Pearson entre las variables de estudio, así como su nivel de 
significancia. 
 
Por otro lado, se utilizó el procedimiento PROC PRINCOMP para realizar un análisis de 
componentes principales a la matriz de datos. Lo anterior con el fin de conocer las variables 
más discriminantes para los materiales de la colección de estudio. Finalmente, mediante la 
implementación del procedimiento PROC DISTANCE, se generó una matriz por 
similaridad entre accesiones mediante el cálculo de la distancia euclidiana. Dicha matriz se 
utilizó para efectuar el análisis jerárquico de agrupamiento a través del procedimiento PROC 
CLUSTER, utilizando el método de WARD. 
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3.5 Resultados y discusión 
3.5.1 Análisis descriptivo de las accesiones 
Los valores correspondientes al promedio, desviación estándar y coeficiente de variación 
para los 14 caracteres cuantitativos evaluados en la colección a lo largo de los tres ambientes 
se incluyen en la Tabla 3.  
 
TABLA 3. Estadística descriptiva para 14 variables cuantitativas evaluadas en 192 líneas 
experimentales y cuatro testigos. 
 
Variable Promedio Desviación Estándar Coeficiente de Variación 
DsFl501 93.15 5.40 0.06 
LnPn1 27.42 2.05 0.07 
AlPl1 117.17 11.02 0.09 
RnGr1 5816.74 1247.02 0.21 
LnGr2 7.15 0.34 0.05 
AnGr1 1.50 0.04 0.03 
PsMlGr1 27.28 2.07 0.08 
InPl2 44.86 7.90 0.18 
CnBl2 1.18 0.76 0.64 
CnAm2 30.31 3.19 0.11 
NmEsPn3 192.86 31.74 0.16 
NmEsLlPn3 159.46 28.44 0.18 
NmEsVnPn3 33.39 14.37 0.43 
Vn3 17.54 6.82 0.39 
1 IRRI, 2014 ; 2 CIAT, 1989 ; 3 Muñoz et al., 1993. 
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Entre las variables con menor coeficiente de variación estuvieron LnGr y AnGr. Es probable 
que esta situación tenga que ver con la similitud entre los valores obtenidos para los 
diferentes genotipos en los tres ambientes de evaluación.  
 
Esto coincide con reportes de Sow et al (2013), quiénes en un estudio de la variabilidad 
morfoagronómica de varias especies de arroz colectadas en Níger, reportaron el más bajo 
coeficiente de variación para el carácter LnGr.  
 
Por otro lado, mediante el análisis de los coeficientes de correlación de Pearson, se evidenció 
la presencia de valores altamente significativos entre algunas de las variables evaluadas. Tal 
es el caso de LnPn con las variables AlPl, LnGr, PsMlGr, CnAm, NmEsPn, NmEsLlPn, 
NmEsVnPn y Vn. De igual modo, se evidenció la misma situación para la variable AlPl con 
RnGr, LnGr, AnGr, PsMlGr, CnBl, CnAm, NmEsPn, NmEsLlPn y NmEsVnPn, observando 
también valores altamente significativos en todos los casos (Tabla 4). 
 
De acuerdo a lo anterior, se observó la pertinencia de la aplicación de métodos estadísticos 
multivariados como el análisis de componentes principales (ACP) con el objeto de dilucidar 
las variables más discriminantes para los genotipos de la colección bajo estudio.  
 
Estos resultados coinciden con los presentados por Kumar y Mishra (2013), quienes, 
mediante un análisis de correlación entre 14 rasgos cuantitativos estudiados en una colección 
de líneas localmente adaptadas de arroz hindú, lograron establecer correlaciones 






TABLA 4. Matriz de coeficientes de correlación de Pearson para 14 caracteres cuantitativos evaluados en 196 genotipos de arroz.  
Carácter 
Coeficientes de correlación Pearson, N = 196 
Prob > |r| suponiendo H0: Rho=1 
Carácter 
DsFl50 LnPn AlPl RnGr LnGr AnGr PsMlGr InPl CnBl CnAm NmEsPn NmEsLlPn NmEsVnPn Vn 
DsFl50 1.00 0.09 0.23** -0.06 -0.08 0.02 0.14 -0.11 0.20** 0.05 0.12 -0.01 0.29** 0.29** 
LnPn   1.00 0.48** -0.13 0.23** 0.08 0.21** -0.10 0.06 -0.20** 0.44** 0.32** 0.34** 0.18** 
AlPl     1.00 -0.30** 0.19** 0.21** 0.36** 0.04 0.19** -0.23** 0.50** 0.45** 0.21** 0.03 
RnGr       1.00 -0.07 -0.12 -0.09 -0.05 -0.09 0.02 -0.06 0.06 -0.23** -0.23** 
LnGr         1.00 0.18 0.55** -0.07 -0.15* -0.03 0.05 0.05 0.02 0.01 
AnGr           1.00 0.25** -0.01 0.22** -0.04 0.11 0.06 0.13 0.11 
PsMlGr             1.00 -0.13 0.12 0.05 0.07 0.07 0.01 -0.02 
InPl               1.00 -0.61** -0.26** -0.07 0.03 -0.21** -0.21** 
CnBl                 1.00 0.19** 0.10 0.03 0.17* 0.15* 
CnAm                   1.00 -0.14* -0.16* 0.01 0.08 
NmEsPn                     1.00 0.89** 0.44** 0.09 
NmEsLlPn                       1.00 -0.01 -0.36** 
NmEsVnPn                         1.00 0.92** 
Vn                           1.00 
* Significativo al 5%; ** Significativo al 1%.                     
 




3.5.2 Análisis multi caracteres 
La aplicación del ACP para las 14 variables cuantitativas bajo estudio, permitió evidenciar 
que los primeros cinco componentes explican el 70% de la variación total (Tabla 5). El 
primero de ellos aportó el 23% de la variación, el segundo el 17%, el tercero 12%, el cuarto 
11%, mientras que el quinto aportó el 8% del total. Con base en lo anterior, conviene precisar 
que el alto porcentaje de variación explicada por los cinco componentes referidos indica que 
en estos se encuentran las variables con mayor poder discriminante para las accesiones 
contenidas en la colección de estudio.  
 
Kumar y Mishra (2013), Sow et al (2013) y Ray et al (2013) realizaron trabajos similares 
con colecciones de arroz. Tales autores reportan una reducción importante en el número de 
variables que representaron altos porcentajes de la variación observada. Lo anterior como 
respuesta a la aplicación de técnicas multivariadas como el ACP para la identificación de 
las variables más discriminantes en sus respectivas colecciones de trabajo.         
 
TABLA 5. Componentes principales seleccionados por su valor característico (λ ≥ 1) a partir 






Diferencia Proporción Acumulada 
1 3.19 0.88 0.23 0.23 
2 2.31 0.66 0.17 0.39 
3 1.66 0.10 0.12 0.51 
4 1.56 0.49 0.11 0.62 
5 1.07 0.12 0.08 0.70 
 
En la Tabla 6 se incluyen los vectores característicos obtenidos para los cinco primeros 
componentes principales obtenidos.  
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TABLA 6. Variación representada por los coeficientes de variables en cada vector 




CP1 CP2 CP3 CP4 CP5 
DsFl50 0.20 0.21 -0.06 0.04 -0.13 
LnPn 0.38 -0.11 -0.04 -0.10 0.21 
AlPl 0.41 -0.21 0.06 -0.05 -0.28 
RnGr -0.18 -0.10 -0.03 0.29 0.51 
LnGr 0.16 -0.12 0.50 -0.29 0.39 
AnGr 0.18 0.02 0.28 -0.07 -0.41 
PsMlGr 0.22 -0.07 0.58 -0.11 0.10 
InPl -0.14 -0.31 -0.22 -0.47 -0.21 
CnBl 0.19 0.27 0.17 0.50 -0.32 
CnAm -0.08 0.27 0.19 0.28 0.17 
NmEsPn 0.42 -0.24 -0.28 0.20 0.15 
NmEsLlPn 0.28 -0.44 -0.17 0.32 0.07 
NmEsVnPn 0.37 0.36 -0.27 -0.18 0.19 
Vn 0.24 0.50 -0.19 -0.28 0.16 
 
En lo concerniente al primer componente principal, las variables con mayor capacidad 
discriminante para los genotipos de la colección fueron NmEsPn (0,42), AlPl (0,41) y LnPn 
(0,38). Para el caso del segundo componente, los caracteres de mayor aporte para la 
diferenciación fueron Vn (0,50) y NmEsLlPn (-0,44). En lo que respecta al tercer 
componente, las variables PsMlGr (0,58) y LnGr (0,50) fueron las de mayor aporte para la 
separación de los materiales. En relación al cuarto componente, se destacaron los caracteres 
CnBl (0,50) e InPl (-0,47), mientras que, para el quinto componente, sobresalieron las 
variables RnGr (0,51) y AnGr (-0,41) como las más discriminantes.  
 
Adicionalmente, con base en el ACP efectuado, se identificó que las variables asociadas con 
el rendimiento en grano y sus componentes (NmEsPn, LnPn, Vn, NmEsLlPn, PsMlGr y 
RnGr), la calidad industrial y apariencia de grano (LnGr, CnBl, InPl y AnGr), así como con 
la morfología de la planta (AlPl), son las que presentaron mayor asociación con los cinco 




componentes principales de mayor relevancia. Los resultados obtenidos coinciden de 
manera parcial con los publicados por Ray et al. (2013). Estos autores estudiaron una 
colección de arroz Indica conformada por líneas localmente adaptadas recolectadas en 
diferentes ambientes de la India. Luego de efectuar análisis multivariados utilizando 
información de 29 variables, encontraron que los rasgos LnGr, AnGr y AlPl fueron los más 
discriminantes. En ese mismo sentido, Sow et al. (2013), según estudios realizados en Níger 
con diferentes especies del género Oryza, reportan que, entre los descriptores más 
discriminantes observados, se destacó LnPn. Este hecho coincide con los resultados 
obtenidos en esta investigación. 
3.5.3 Análisis de la variabilidad de los genotipos 
El dendrograma de la Figura 1 representa la variabilidad agronómica de la colección 
evaluada, con relación a las 14 variables cuantitativas estudiadas. La variabilidad está 
representada por siete grupos, cada uno de ellos con diferente número de accesiones. En la 
Tabla 7 se incluyen los promedios de cada variable, según los grupos obtenidos en el 
análisis. 
 
TABLA 7. Comportamiento agronómico promedio para las variables seleccionadas en ACP 






NmEsPn AlPl LnPn Vn NmEsLlPn PsMlGr LnGr CnBl InPl RnGr 
I 28 180.19 117.69 28.01 14.69 154.06 27.04 7.23 0.58 50.27 5989.76 
II 13 154.48 109.68 25.48 14.36 132.40 25.49 6.48 1.87 41.51 5397.41 
III 38 191.07 114.66 25.82 12.92 166.72 27.31 7.19 0.84 50.04 6305.58 
IV 40 172.05 113.80 27.58 17.70 141.77 28.59 7.34 1.02 43.62 5946.53 
V 37 220.07 118.20 27.97 16.49 184.58 26.48 7.06 1.43 40.44 6531.56 
VI 8 248.93 153.16 30.68 15.26 211.40 29.89 7.55 1.78 44.54 2848.71 
VII 32 202.21 116.75 27.91 28.42 146.67 26.81 7.08 1.57 42.06 5008.47 
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A continuación, se exponen las principales características que diferencian los siete grupos 
obtenidos, de acuerdo a la variabilidad morfoagronómica de la colección de estudio.   
 
En el caso del grupo I, los 28 genotipos incluidos se caracterizan por mostrar una LnPn 
entre 25,3 y 29,9 cm, AlPl entre 101,6 y 139,5 cm, RnGr entre 4240,9 y 8126,0 Kg/Ha, AnGr 
de 1,4 a 1,6 mm, PsMlGr desde 24,3 hasta 32,2 g, InPl entre 34,3 y 60,4%, CnBl desde 0,2 
hasta 1,9, un NmEsPn entre 120,4 a 218,1, un NmEsLlPn de 100,9 a 189,4 y un Vn entre 7,2 
y 24,6%. En este grupo quedaron incluidos los testigos FL Fedearroz 68 y Fedearroz 67, y, 
en general, los materiales agrupados se tienden a presentar buena longitud de panícula, grano 
translúcido y buen índice de pilada. 
 
En lo concerniente al grupo II, las 13 accesiones contenidas presentaron una LnPn entre 
21,4 y 29,3 cm, AlPl entre 96,4 y 119,9 cm, RnGr entre 3885,4 y 6569,6 Kg/Ha, LnGr entre 
5,7 y 7,2 mm, AnGr de 1,4 a 1,6 mm, PsMlGr desde 20,9 hasta 28,9 g, InPl entre 23,9 y 
59,3%, CnBl desde 0,4 hasta 3,2, un NmEsPn entre 126,9 a 178,3, un NmEsLlPn de 97,5 a 
158,1 y un Vn entre 5,1 y 24.0%. Entre las accesiones del grupo predominaron materiales 
de porte intermedio - semienano, grano corto a intermedio y de bajo vaneamiento.  
 
Con relación al grupo III, este cuenta con 38 líneas. Estos materiales mostraron rasgos como 
LnPn entre 23,6 y 28,3 cm, AlPl entre 103,8 y 126,3 cm, RnGr entre 4875,4 y 8262,5 Kg/Ha, 
LnGr entre 6,7 y 7,7 mm, AnGr de 1,4 a 1,6 mm, PsMlGr desde 24,1 hasta 29,6 g, InPl entre 
42,1 y 62,0%, CnBl desde 0,4 hasta 1,5, un NmEsPn entre 148,9 a 227,1, un NmEsLlPn de 
134,6 a 207,5 y un Vn entre 5,9 y 26,1%. Las accesiones del grupo en mención, tienden a 
mostrar grano largo a extralargo, translúcido, alta amilosa. En este grupo quedaron incluidos 
los testigos Fedearroz 174 y FA495-5-2-A2-1A-1A-1A-8M. 
 
En lo que respecta al grupo IV, los 40 materiales que lo componen se caracterizan por contar 
con LnPn entre 24,9 y 29,9 cm, AlPl entre 97,1 y 128,3 cm, RnGr entre 4337,6 y 8160,6 
Kg/Ha, LnGr 6,6 a 8,0 mm, AnGr de 1,4 a 1,6 mm, PsMlGr desde 25,9 hasta 32,1 g, InPl 
entre 19,6 y 53,4%, CnBl desde 0,3 hasta 2,6, un NmEsPn entre 127,4 a 233,3, un NmEsLlPn 
de 97,6 a 197,6 y un Vn entre 6,3 y 25,9%. De modo general, las accesiones tienden mostrar 
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caracteres como grano largo a extralargo de apariencia translucida, alto peso de 1000 granos 
y alto contenido de amilosa.  
 
En lo referente al grupo V, que cuenta con 37 genotipos, presentó LnPn entre 23,4 y 32,0 
cm, AlPl entre 102,4 y 136,0 cm, RnGr entre 4466,0 y 8487,1 Kg/Ha, LnGr entre 6,4 y 7,6 
mm, AnGr de 1,4 a 1,6 mm, PsMlGr desde 24,4 hasta 31,7 g, InPl entre 22,4 y 53,2%, CnBl 
desde 0,4 hasta 3,1, un NmEsPn entre 173,2 a 292,0, un NmEsLlPn de 148,9 a 245,9 y un 
Vn entre 9,1 y 23,0%. Las accesiones de este grupo se distinguen, de manera general, por su 
grano largo a extra largo, bajo índice de pilada y alto número de espiguillas por panícula.  
 
En referencia al grupo VI, que cuenta con 8 materiales, se observó que los materiales 
presentaron LnPn entre 26,5 y 33,6 cm, AlPl entre 132,5 y 163,0 cm, RnGr entre 2749,2 y 
3770,5 Kg/Ha, LnGr entre 7,1 y 8,0 mm, AnGr de 1,5 a 1,6 mm, PsMlGr desde 24,2 hasta 
35,2 g, InPl entre 35,0 y 51,7%, CnBl desde 0,7 hasta 3,3, un NmEsPn entre 223,8 a 294,6, 
un NmEsLlPn de 198,6 a 238,1 y un Vn entre 9,8 y 20,31%. En términos generales, las 
accesiones involucradas en este grupo se caracterizan por su panícula larga, porte alto, bajo 
potencial de rendimiento, grano extralargo y ancho, así como por su alto número de 
espiguillas por panícula. Todos los genotipos del grupo corresponden a líneas localmente 
adaptadas, denominadas como “criollos”, ampliamente utilizadas como cultivo de pancoger 
en la región del Bajo Cauca, principalmente.  
 
Con relación al grupo VII, este se compone de 32 genotipos caracterizados por valores de 
LnPn entre 23,7 y 33,1 cm, AlPl entre 98,6 y 141,4 cm, RnGr entre 2184,9 y 7552,5 Kg/Ha, 
LnGr entre 6,6 y 7,8 mm, AnGr de 1,4 a 1,6 mm, PsMlGr desde 23,7 hasta 31,6 g, InPl entre 
21,8 y 59,3%, CnBl desde 0,3 hasta 3,9, un NmEsPn entre 143,8 a 251,4, un NmEsLlPn de 
105,6 a 192,0 y un Vn entre 18,6 y 43,6%. Las accesiones de este grupo tienden a presentar 
grano largo a extra largo de apariencia opaca y se distinguen, principalmente, por su alto 
porcentaje de vaneamiento. 
 




En el agrupamiento resultó evidente la clasificación de los materiales con altos porcentajes 
de vaneamiento en el grupo VII. Según Yoshida (1981), se considera normal un porcentaje 
de vaneamiento en torno al 15%. Sin embargo, Krishnan et al (2011) señalan que el llenado 
de grano se ve afectado por varias características ambientales entre las que se destacan las 
temperaturas máximas superiores a 30°C. Como consecuencia, según Krishnan et al (2011), 
el rendimiento disminuye a causa del incremento en la esterilidad de las espiguillas y la 
reducción en la duración de la fase de llenado de grano. De acuerdo a lo anterior, los altos 
porcentajes de vaneamiento observados indicarían una baja respuesta adaptativa de los 
materiales del grupo VII a los ambientes de evaluación, dado que, para cada localidad, las 
temperaturas máximas en promedio superan los 31°C (Tabla 1).   
 
Los demás grupos conformados presentaron promedios de vaneamiento aceptables, 
señalando la presencia de un alto número de genotipos de buena respuesta para esta variable 
en la colección. Este resultado reviste gran importancia ya que, según Yang y Zhang (2010), 
una de las estrategias adoptadas para aumentar el rendimiento en programas élite de 
mejoramiento como el del “Nuevo Tipo de Planta” del IRRI y el del “Súper Híbrido” chino, 
han sido incrementar la longitud de panícula y el número de espiguillas por panícula, 
reduciendo a su vez el vaneamiento. En los dos primeros rasgos han avanzado notablemente, 
pero con relación al vaneamiento, de acuerdo con Yang y Zhang (2010), no se han obtenido 
ganancias significativas.    
 
De manera complementaria al análisis de agrupamiento, se establecieron las accesiones 
representativas de cada grupo, a partir de la valoración estadísticos simples como la media 
y la desviación estándar de cada grupo. Lo anterior con el fin de identificar posibles 
progenitores de interés para cruzamientos. En la Tabla 8 se indican las accesiones que, por 
sus características agronómicas en conjunto, resultaron sobresalientes en los diferentes 
grupos obtenidos.  
 
Por otro lado, con relación a las accesiones sobresalientes de los grupos I y III, en donde se 
ubicaron los testigos, se evidenció que solo en el grupo I el testigo Fedearroz 67 (accesión 
58) se seleccionó como potencial progenitor. Lo anterior indica que las líneas propuestas en 
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los grupos mencionados ofrecen un valor similar, para el caso del grupo I, o superior, en lo 
que respecta al grupo III, como parentales con relación a los cuatro testigos utilizados en el 
ensayo. 
 
TABLA 8. Accesiones de la colección representativas de cada grupo. Los valores relativos 
a la media y σ, corresponden a cada variable y para cada grupo.  
 
Grupo Accesión Descripción 
I 188, 85, 129, 93, 58, 54, 166 
RnGr, NmEsPn y NmEsLlPn entre media y media + 2σ; 
CnBl entre media y media - σ. 
II 183, 106, 94, 182, 71 
LnGr y PsMlGr entre la media y media + 2σ; AlPl entre 
media y media - σ. 
III 178, 181, 114, 132 
LnGr entre media y media + σ; InPl entre media y media + 
2σ; Vn entre media y media - σ. 
IV 104, 55, 102, 98, 83, 112 
LnPn entre media y media + 2σ; AlPl entre media y media 
- 2σ; CnBl entre media y media - 2σ. 
V 24, 21 
LnGr entre media + σ y media + 2σ; NmEsPn entre media 
y media + 2σ. 
VI 189, 3, 2 
RnGr entre media y media + σ; PsMlGr entre media y 
media + 2σ; Vn entre media y media -  σ. 
VII 43, 20 
LnGr entre media + σ y media + 3σ; NmEsPn entre media 
y media +2σ. 
 
3.6 Conclusiones 
De acuerdo con los resultados obtenidos en el análisis de componentes principales, se 
evidenció que las variables asociadas con el rendimiento en grano y sus componentes 
(NmEsPn, LnPn, Vn, NmEsLlPn, PsMlGr y RnGr), la calidad industrial y apariencia de 
grano (LnGr, CnBl, InPl y AnGr), así como con la morfología de la planta (AlPl), fueron las 
de mayor importancia para la diferenciación de los materiales de la colección de estudio. 
 




Con base en la información obtenida mediante el método de agrupamiento, se observó la 
existencia de variabilidad agronómica asociada a la colección de estudio. Esto se reflejó en 
la conformación de siete grupos con características variables en torno a caracteres 
relacionados con rendimiento en grano, calidad industrial y apariencia de grano.  
 
De acuerdo con los valores relacionados con la media y la desviación estándar para las 
variables más discriminantes asociadas con cada grupo establecido, se encontraron en total 
29 accesiones que, dadas sus características agronómicas sobresalientes, fueron propuestas 
como progenitores potenciales para cruzamientos del programa nacional de mejoramiento.  
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4. Conclusiones y recomendaciones 
4.1 Conclusiones 
 
Para cada genotipo de la colección se generó información agronómica específica que resulta 
útil para direccionar futuras actividades del programa nacional de mejoramiento de arroz.  
La valoración de la colección en los ambientes permitió identificar genotipos con atributos 
morfoagronómicos cualitativos y cuantitativos que mostraron diferencias estadísticamente 
significativas con los mejores testigos. Esto les confiere potencial uso como progenitores en 
el programa nacional de mejoramiento de arroz. 
 
El análisis de varianza combinado para ambientes evidenció la existencia de diversidad 
morfoagronómica en la colección de arroz. Lo anterior, en vista de que se observaron valores 
altamente significativos tanto para los genotipos como para los ambientes de evaluación.  
 
Los rasgos LnPn, AlPl, PsMlGr, CnBl y CnAm fueron los más estables a través de los 
ambientes, al presentar baja interacción con este. Por lo tanto, las variables referidas son 
candidatas a utilizar en posteriores procesos de caracterización y agrupamiento de 
germoplasma para los ambientes de producción de arroz en Colombia. 
 
El análisis de componentes principales, mostró que variables asociadas con el rendimiento 
en grano y sus componentes (NmEsPn, LnPn, Vn, NmEsLlPn, PsMlGr y RnGr), con calidad 
industrial y apariencia de grano (LnGr, CnBl, InPl y AnGr), así como con la morfología de 
la planta (AlPl), fueron las de mayor importancia para la diferenciación de los materiales de 
la colección de estudio. 
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Con base en el agrupamiento, se observó la existencia de variabilidad agronómica asociada 
a la colección de estudio dada la conformación de siete grupos con características variables 
en torno a caracteres relacionados con rendimiento en grano, calidad industrial y apariencia 
de grano.  
 
De acuerdo con los valores de la media y la desviación estándar para las variables más 
discriminantes asociadas con cada uno de los siete grupos, se encontraron en total 29 
accesiones que, dadas sus características agronómicas sobresalientes, fueron propuestas 
como progenitores potenciales para cruzamientos del programa nacional de mejoramiento. 
 
Este estudio se constituye en un primer referente de la caracterización morfoagronómica de 
la colección de trabajo del programa nacional de arroz. Conviene resaltar que los resultados 
obtenidos brindan un valor agregado a la misma y ofrecen soporte informativo como apoyo 




De acuerdo con la información obtenida en el análisis de agrupamiento y, específicamente, 
en lo que respecta a la identificación de 29 accesiones como progenitores potenciales, se 
sugiere la realización de cruzamientos con estos materiales. 
 
Con el fin de complementar los resultados obtenidos, es conveniente efectuar evaluaciones 
específicas de la colección bajo condiciones controladas para enfermedades limitantes como 
el añublo del arroz (Pyricularia grisea), añublo de la vaina (Rhizoctonia solani) y añublo 
bacterial de la panícula (Burkholderia glumae).  
 
Es procedente considerar como paso a seguir la caracterización molecular e incluso la 
secuenciación de las accesiones de la colección en su totalidad o de aquellos genotipos 
representativos de cada grupo. Esto, sumado a la información fenotípica generada, permitiría 




identificar a futuro regiones del genoma asociadas con rasgos de interés agronómico para el 






A. Anexo: Glosario 
▪ Accesión. Muestra de germoplasma representativa de uno o varios individuos de una 
población. De modo más general, hace referencia a cualquier registro individual de 
una colección de germoplasma; aplica también para una población o línea en un 
programa de mejoramiento o colección de germoplasma. 
 
▪ Acervo genético. Hace referencia a la totalidad de la información genética en una 
población de individuos. 
 
▪ Ambiente. Hace referencia al conjunto de condiciones externas (suelo, clima, 
manejo agronómico, por ejemplo) que afectan la expresión del fenotipo. 
 
▪ Descriptor. En el contexto de la evaluación fenotípica, es un rasgo cuya expresión 
es de fácil medición y hace referencia a la forma, estructura o comportamiento de 
una accesión. 
 
▪ Elongación del tallo. En arroz, fase fenológica que inicia cuando el cuarto entrenudo 
del tallo principal, situado debajo de la panícula, comienza a hacerse notorio por su 
longitud, y termina cuando ese entrenudo está totalmente elongado (o cuando 
empieza la siguiente etapa de desarrollo).  
 
▪ Embuchamiento. Esta etapa empieza cuando la panícula ya diferenciada es visible, 
y termina cuando el extremo de las florecillas está justamente debajo del cuello de 
la hoja bandera. 
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▪ Fenotipo. Agrupa las propiedades observables de una célula o un organismo; éste 
resulta de la interacción entre el genotipo y el ambiente.  
 
▪ Floración. En el caso del arroz, esta etapa comienza con la apertura de las espiguillas 
de la panícula, después de la emergencia de la panícula. 
 
▪ Genotipo. Constitución genética de un organismo o un virus, típicamente en relación 
con uno o algunos genes de interés. 
 
▪ Germinación. Etapa fenológica que, en el caso del arroz, va desde la siembra a la 
aparición de la primera hoja a través del coleóptilo. 
 
▪ Germoplasma. Se considera como la base material de la herencia. Se define también 
como el acervo genético hereditario potencial de una especie, considerado éste como 
un conjunto. 
 
▪ Grano lechoso. Esta etapa va desde el inicio de la antesis y la fecundación del ovario 
hasta que el contenido de los granos sea un líquido lechoso blanco. 
 
▪ Grano pastoso. En esta etapa, el contenido del grano empieza como un líquido 
lechoso blanco, y su consistencia se hace gradualmente pastosa suave, hasta que el 
grano se endurece. El color de la pasta se torna amarillo verdoso.  
 
▪ Grano maduro o madurez fisiológica. Cuando el arroz se ha plantado en el trópico 
cálido, la planta llega a esta madurez aproximadamente 30 días después de la 
floración. 
 
▪ Heredabilidad. Se define como la medida del grado en que un rasgo fenotípico 
puede ser modificado mediante selección.     
 




▪ Macollamiento. Esta etapa comienza con la aparición del primer hijo o macolla y 
termina cuando la planta desarrolla el número máximo de hijos.  
 
▪ Plántula. Esta etapa, en el contexto del cultivo de arroz, va desde la emergencia 
hasta el inicio del macollamiento o emisión de tallos secundarios. 
 
▪ Rasgo o carácter. Se refiere a algún aspecto de la apariencia, comportamiento, 
desarrollo, bioquímica u otro atributo de un organismo. 
 
▪ Rasgo cualitativo. Señala un carácter (que resulta no medible u ordenable por lo 
que solo puede clasificarse o enumerarse) en cuya expresión participan uno o pocos 
genes que, de manera general, tienen poca interacción con el ambiente.  
 
▪ Rasgo cuantitativo. Define un carácter (medido típicamente utilizando una escala 
continua como peso o altura) que resulta de la acción combinada de varios genes en 
conjunto con factores medioambientales. 
 
▪ Rasgo morfoagronómico. Carácter morfológico, de tipo cualitativo o cuantitativo, 
importante desde el punto de vista de las necesidades agronómicas, de mejoramiento 
genético, y de mercadeo-consumo, útil para describir la variabilidad de una 
población. 
 
▪ Variabilidad genética. suma de todos los individuos con sus respectivas variantes 
es lo que se conoce como variabilidad genética de una especie. 
 
▪ Varianza ambiental. Porción de la varianza fenotípica atribuible a diferencias en el 
ambiente o entre ambientes. 
 
▪ Varianza genética o genotípica. porción de la varianza fenotípica correspondiente 





B. Anexo: Imagen ensayo en campo, C.E.  
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